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PEREIRA 2020

“Science for me, gives a partial explanation of life.
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0.2. Objetivos Espećıficos . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . xvii
1. Caracterización del desempeño reproductivo en el ganado BON de
Colombia y factores no genéticos asociados 1
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Resumen
El ganado Blanco Orejinegro (BON) es un recurso criollo importante que cuenta con
más de 500 años de adaptación al trópico montañoso de Colombia. Sin embargo, existe
un desconocimiento de las bondades y la historia genética de la población. Por lo tanto,
los objetivos de este estudio fueron i) Caracterizar el intervalo entre partos (IEP),
edad al primer parto (EPP), número de partos máximo (NPmax) y duración de la
gestación (DG) e identificar un modelo lineal que explique la variabilidad y los factores
no genéticos asociados a cada caracteŕıstica, ii) Estimar parámetros y tendencias
genéticas para IEP, EPP, DG y NPmax, iii) Estimar los niveles de desequilibrio de
ligamiento (LD), el número efectivo (Ne), el coeficiente de endogamia genómico (F)
por corridas de homocigosidad (FROH), matriz de relación genómica (FGRM), exceso
de homocigotos (FHOM) e información del pedigŕı completo e incompleto (FPEDCOMP,
FPED) y caracterizar las series de homocigosidad (ROH) y iv) Determinar las frecuencias
genot́ıpicas para marcadores asociados a desórdenes genéticos, variantes de importancia
en la producción y el color en el ganado BON. Para ello se utilizó información de
genealoǵıa de 7799 animales de 14 hatos, de los cuales se tomaron registros reproductivos
para las caracteŕısticas IEP (n=4005), EPP (n=1237), NPmax (n=437) y DG (n=102),
se evaluaron diferentes modelos lineales para cada caracteŕıstica mediante el software
R. Se formaron grupos contemporáneos (GC), conformados por la concatenación
de hato, año y época de nacimiento de acuerdo con la caracteŕıstica. Mediante el
programa MTDFREML, se estimaron los componentes de varianza, heredabilidad (h2),
repetibilidad (rep), valores genéticos (VG), además del coeficiente de endogamia (F) en
la población. Para el análisis genómico, se genotiparon 419 animales BON, 70 con el chip
GGP Bovine 150K y 349 con GGP Bovine 50K, 20 animales se agregaron a los genotipos
por imputación. Las estimaciones de LD, segmentos ROH, FROH y FHOM se realizaron
con el programa PLINK v1.90 y R. El Ne mediante SNeP v1.1, FGRM se estimó con la
matriz G y FPEDCOMP y FPED se estimaron con el programa MTDFNRML. Por último,
Las frecuencias genot́ıpicas fueron calculadas con el Software R y la mutación de la
enfermedad se identificó mediante la herramienta OMIA.
Los Resultados mostraron que la media para IEP fue 468.06±109.65 d́ıas, para
EPP 1108±160.23 d́ıas, para DG 282.17±11.07 d́ıas y para NPmax 7.93±3.10. El
mejor modelo para IEP tuvo un R2=40.1 %, para EPP fue R2=38.7 %, para DG
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fue R2=23.3 % y para NPmax fue R2=43.1 %. El F medio calculado mediante el
programa MTDFNRML fue de 4.41 %+0.06. La h2 para el IEP fue 0.11±0.03 con
una repetibilidad de 0.15±0.04; para el NPmax la h2 fue 0.87±0.79; para EPP la
h2 fue 0.00±0.05, y para DG la h2 fue 0.00±0.08. La tendencia genética para IEP
y Npmax fue -0.01d́ıas/año. Finalmente, para IEP se evidenció depresión endogámica,
aumentando 0.43 d́ıas de IEP por un incremento en la endogamia del 1 %, lo cual
tiene implicaciones en la conservación y mantenimiento de la raza, por lo que se
procedió a hacer un análisis más riguroso de la diversidad y la endogamia. De acuerdo
a la evaluación molecular, el promedio de LD como r2 a 1 Mb fue 0.17 (r2 > 0.30
a una distancia de 77.40 kb), el Ne fue 291±1. Se identificaron 11,261 segmentos
homocigotos con una media de 25.65 ROH/Animal y se observó que el 7.82 % del
genoma de la población BON era autocigótico. La mayor parte del genoma estuvo
cubierto por ROH largos (ROH>8 Mb=5.03 %), indicando una importante selección
reciente. El coeficiente de endogamia promedio para FPEDCOM, FPED, FGRM, FHOM
y FROH fue de 4.41 %, 2.56 %, 3.37 %, 3.32 % y 7.74 %, respectivamente. La mayor
correlación entre las diferentes metodoloǵıas fue: 0.95 (FPED-FROH) y la menor 0.28
(FGRM-FHOM). Se encontró que los ROH hotspots (frecuencia > 0.25) albergan genes
relacionados con adaptación a la radiación (RAD18, MC1R, RHBDD1, SLC1A3 ), con
la respuesta inmune (IL7R, DROSHA, KITLG) y con procesos reproductivos (PRLR,
AGFG1, KITLG, RHBDD1 ), caracteŕısticas que se resaltan como las principales
bondades del ganado BON. Finalmente, se evidenció la presencia de 9 desórdenes
genéticos en la población BON pero en muy bajas frecuencias de 0.24 a 2.39 %, como
BLAD (deficiencia de la adhesión de leucocitos bovino), DUMPS (monofosfato sintasa),
Citrulinemia, Sindactilia, CMD2 (distońıa muscular congénita 2), Pompes (enfermedad
de almacenamiento de glucógeno II), WS (śındrome de Weaver), EB (epidermólisis
ampollosa), HH1 (haplotipo de Holstein 1), AH1 (haplotipo de Ayrshire 1). Genes de
importancia para el color como TYR (tirosinasa), TYR1 (protéına relacionada con
la tirosinasa), MC1R (color de capa roja negra), PMEL (silver dilutor) y marcadores
asociados a la producción y calidad de la leche como β-lactoglobulin, Kappa Casein C
y Yellow Fat. En conclusión, en este trabajo se observó una variabilidad importante,
buena longevidad y capacidad reproductiva en el ganado BON, además se observó
una influencia ambiental importante en los párametros reproductivos. La evaluación
genómica reveló buena diversidad en la población para desarrollar programas de
mejoramiento genético, se evidenciaron genes asociados a las bondades de la raza, para
ix
lo cual también es importante el control de los portadores de desórdenes genéticos, la
presencia de estos desórdenes genéticos podŕıa explicarse por la introgresión de razas
comerciales.
Palabras claves:anomaĺıas genéticas, autocigosidad, coeficiente de consanguinidad,
evaluación genética, ganado criollo, series ROH.
Abstract
The Blanco Orejinegro cattle (BON) is an important creole resource and have more
than 500 years of adaptation to the mountainous tropics of Colombia. However, there
is a lack of knowledge about the benefits and genetic history of the population.
Therefore, the objectives of this study were i) Characterize the interval between calving
(IBC), age at first calving (AFC), maximum number of calving (NCmax) duration
of Gestation (DG) and to identify a linear model that explain the variability and
non-genetic factors associated with each characteristic, ii ) Estimate parameters and
genetic trends for IBC, AFC, NCmax, and DG, iii) Estimate linkage disequilibrium
levels (LD), effective number (Ne), genomic inbreeding coefficient (F) for runs of
homozygosity (FROH), genomic relationship matrix (FGRM), excess homozygotes (FHOM)
and complete and incomplete pedigree information (FPEDCOMP, FPED) and characterize
the runs of homozygosity (ROH) and iv) Determine the genotypic frequencies for
markers associated with genetic disorders, important variants in production and color
in BON cattle. For this study, were used genealogy of 7799 animals of 14 herds,
which information reproductive for the parameters IBC (n = 4005), AFC (n = 1237),
NCmax (n = 437) and DG (n = 102), different linear models were evaluated for each
characteristic using the R software. Contemporary groups (GC) were formed herd, year
and calving season, according to the characteristic. Using the MTDFREML program,
the components of variance, heritability (h2), repeatability (rep), genetic values (GV),
in addition to the inbreeding coefficient (F) in the population were estimated. For
genomic analysis, 419 BON animals were genotyped, 70 with the GGP Bovine 150K
chip and 349 with GGP Bovine 50K, 20 animals were added to the genotypes by
imputation. The estimations of LD, segments ROH, FROH and FHOM were estimated
with the PLINK v1.90 and R. El Ne using SNeP v1.1 program, and the G matrix with
PreGSf90. FPEDCOMP and FPED were estimated using the MTDFNRM program. Finally,
genotypic frequencies were calculated with Software R and the disease mutation was
identified using the OMIA tool.
The results observed was to mean for IBC was 468.06±109.65 days, for AFC
1108±160.23 days, for DG 282.17±11.07 days and for NCmax 7.93±3.10. The best
model for IBC had a R2=40.1 %, for AFC R2=38.7 %, for DG R2=23.3 % and for
NCmax R2=43.1 %. An average F of 4.41 %+0.06 was observed. The h2 for the
IBC was 0.11± 0.03 with a repeatability of 0.15±0.04; for the NCmax the h2 was
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0.87±0.79; for AFC the h2 was 0.00± 0.05, and for DG the h2 was 0.00± 0.08. The
genetic trend for IBC and NCmax was -0.01 days/year. Finally, for IBC, inbreeding
depression was evidenced, increasing the IBC with the increase of inbreeding, which
has implications in the conservation and maintenance of the breed, for which reason
a more rigorous analysis of diversity and inbreeding was carried out. According to
the molecular evaluation, the average LD as r2 at 1 Mb was 0.17 (r2 > 0.30 at a
distance of 77.40 kb), the Ne was 291±1. . A total of 11,261 homozygous segments
with a mean of 25.65 ROH/Animal were identified and it was observed that 7.82 %
of the genome of the BON population was autozygotic . Most of the genome was
covered by long ROHs (ROH1>8 Mb=5.03 %), indicating an important recent selection.
The average inbreeding coefficient for FPEDCOM, FPED, FGRM, FHOM, and FROH was
4.41 %, 2.56 %, 3.37 %, 3.32 % and 7.74 %, respectively. The highest correlation between
the different methodologies was: 0.95 (FPED-FROH) and the lowest 0.28 (FGRM-FHOM).
ROH hotspots (frequency >0.25) were found to correspond to genes related to
radiation adaptation (RAD18, MC1R, RHBDD1, SLC1A3 ), with the immune response
(IL7R, DROSHA, KITLG) and with reproductive processes (PRLR, AGFG1, KITLG,
RHBDD1 ), characteristics that stand out as the main benefits of BON cattle. Finally,
the presence of 9 genetic disorders was evidenced in the BON population but at very
low frequencies of 0.24 to 2.39 %, such as BLAD (bovine leukocyte adhesion deficiency),
DUMPS (monophosphate synthase), Citrullinemia , Syndactyly, CMD2 (congenital
muscular dystonia 2), Pompes (glycogen storage disease II), WS (weaver syndrome),
EB (epidermolysis bullosa), HH1 (Holstein 1 haplotype), AH1 (Ayrshire 1 haplotype).
Genes of importance for color such as TYR (tyrosinase), TYR1 (protein related
to tyrosinase), MC1R (color of black red coat), PMEL (silver dilutor) and markers
associated with milk production and quality such as β-lactoglobulin, Kappa Casein C
and Yellow Fat. In conclusion, in this work, significant variability, good longevity and
reproductive capacity were observed in BON cattle, and an important environmental
influence was observed on reproductive parameters. The genomic evaluation revealed
good diversity in the population to develop genetic improvement programs, genes
associated with the benefits of the race were evident, for which the control of carriers
of genetic disorders is also important, the presence of these diseases could be explained
by the introgression of commercial breeds.
Keywords: genetic disorder, autozygosity, inbreeding coefficient, genetic evaluation,
creole cattle, ROH.
Introducción
El ganado Blanco Orejinegro (BON), cuyo nombre se atribuye a sus caracteŕısticas
fenot́ıpicas, ya que posee pelaje corto de color blanco sobre piel negra y las orejas y
el tercio medio de las extremidades son de color negro [5, 9] pertenece a una de las 8
razas criollas colombianas, descendiente del ganado originario de las islas Gomeras de
España, tráıdas en el segundo viaje de Cristóbal Colón (1493). [13] El ganado BON es
una raza de montaña, que evolucionó en las laderas de los Andes colombianos y cuenta
con más de 500 años de adaptación a las variadas condiciones medioambientales del
páıs [6].
Los animales BON se caracterizan por ser dóciles, rústicos, resistentes a algunas
enfermedades y parásitos [2, 9, 10] y presenta buenos parámetros reproductivos como
son alta fertilidad, facilidad al parto, buena habilidad materna y longevidad, lo cual
representa un efecto importante en los costos de producción y constituye una ventaja
adaptativa frente al ganado foráneo [9]. A pesar de la importancia de este recurso
criollo, en general existe un desconocimiento de las bondades de esta raza. La llegada
de razas especializadas llevó al apareamiento de estos animales foráneos con los criollos,
buscando obtener mejores ı́ndices productivos, pero olvidando el proceso de adaptación
y resistencia que presentaba este ganado criollo. Por ese motivo, el ganado BON
disminuyó su población drásticamente, y se cree que hoy se encuentra “Vulnerable”
a la extinción, aunque recientemente ha empezado a expandirse por la divulgación de
sus bondades [11].
La importancia de las caracteŕısticas reproductivas radica en que son un reflejo de
adaptación de un animal a un sistema de producción en un ambiente determinado
y de importancia tanto biológica, como económicamente en la producción [8]. Entre
los parámetros reproductivos de mayor importancia en un sistema productivo se
encuentran, la edad al primer parto (EPP); el intervalo entre partos (IEP), la
duración de la gestación (DG) y el número de partos máximo (NPmax). La variación
en el rendimiento reproductivo depende de factores ambientales y genéticos [7] y
entender esta variación puede ser determinante en la conservación, por lo que los
programas de evaluación genética son importantes, principalmente cuando se consideran
caracteŕısticas reproductivas y de adaptabilidad.
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Es importante destacar que en el ganado BON se han desarrollado estudios
poblacionales. Sin embargo no han permitido dilucidar bien las relaciones, se conoce
poco sobre la diversidad genética actual y algunos parámetros poblacionales de
importancia para la utilización y mejora de la raza, lo que podŕıa ser apoyado con
información genómica. Otro aspecto del cual se conoce poco o nada del ganado BON
es la prevalencia de desórdenes genéticos. La importancia en la identificación de las
anomaĺıas genéticas radica en que pueden generar un bajo rendimiento del animal [4]
y conocer estos aspectos es determinante en cualquier programa de cŕıa.
En Colombia, se han realizado investigaciones para promover la selección asistida por
marcadores (MAS) en el ganado [3]. Sin embargo, la cultura de registros es pobre y
a menudo la información tomada por los productores es de baja calidad, donde el uso
de marcadores moleculares permite reconstruir de una mejor manera la información
genealógica de los individuos para la posterior evaluación genética.
Muchos estudios genéticos se concentran en el análisis cuantitativo que permite
identificar y generar predicciones sobre los animales que son más apropiados para ser
utilizados en programas de mejoramiento y aśı aumentar o mejorar ciertos parámetros
en el ganado. Sin embargo, los avances en genómica han permitido el uso de cientos
de miles de polimorfismos de nucleótido simple (SNPs), que son variaciones en una
sola base de la secuencia de nucleótidos del ADN y mutaciones comunes que ocurren
en el genoma [1], los SNPs permiten una mejor compresión de la diversidad genética,
los recursos genéticos disponibles en la población, lo cual es un punto de partida para
los programas de conservación y mejoramiento genético. La información genómica ha
posibilitado la cuantificación del nivel de desequilibrio de ligamiento (LD) en diferentes
especies de animales, favoreciendo el mapeo de Locus de Caracteres Cuantitativos
(QTLs) y la selección de animales. La Identificación de QTLs es de gran importancia ya
que permite conocer posibles genes de importancia que aún no hayan sido identificados
sobre diferentes caracteŕısticas espećıficas, entre ellas la resistencia o susceptibilidad
a enfermedades, la eficiencia nutricional y la identificación de posibles genes de
importancia fisiológica. Por otro lado, también permite una mayor comprensión de
la estructura genómica, la historia evolutiva, el número efectivo (Ne) y la estructura de
la población, conocimiento de gran relevancia para la conservación de las poblaciones
[12, 14].
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La mayoŕıa de estos estudios se han realizado en razas puras o sus cruces. A pesar
que en ganado Blanco Orejinegro se han desarrollado estudios poblacionales, no han
permitido dilucidar bien las relaciones, no se conocen los niveles medio de endogamia,
el nivel de desequilibrio de ligamiento, el número efectivo de la población. Tampoco,
se han reportado genes asociados a las caracteŕısticas productivas, reproductivas en
el ganado BON. La selección de la raza se ha realizado con base en los fenótipos de
los animales, sin criterios adecuados desde el punto de vista genético y productivo,
desaprovechando aśı el potencial genético de adaptabilidad y relegando su producción
a niveles aparentemente bajos.
De acuerdo con lo planteado anteriormente, este trabajo pretende abordar parte de
la problemática, por lo que se desarrolló de la siguiente manera: en el caṕıtulo 1. Se
realizó lo correspondiente al objetivo de caracterizar las variables reproductivas del
ganado BON de Colombia IEP, EPP, NPmax y DG e identificar un modelo lineal que
explique la variabilidad de cada caracteŕıstica y los factores no genéticos asociados
a dicha variabilidad. En el caṕıtulo 2. Se realizó lo correspondiente al objetivo de
estimar los parámetros y las tendencias genéticas de los rasgos reproductivos para
IEP, EPP, DG y NPmax del ganado BON de Colombia. En el caṕıtulo 3. Se dio
respuesta a los objetivos i) estimar los niveles de desequilibrio de ligamiento, ii) calcular
el Ne en la población, iii) caracterizar la distribución de series ROH y autocigosidad
en el ganado BON, iv) estimar y comparar el coeficiente de endogamia (F) basado
en información de marcadores genómicos (FROH, FGRM, FSNP) y de pedigŕı (FPED)
e identificar regiones genómicas ROH hotspots. En el caṕıtulo 4. Se concluyó con el
último objetivo de determinar las frecuencias genot́ıpicas para marcadores asociados a
edesórdenes genéticos, variantes de importancia en la producción y el color en el ganado
BON.
En conclusión, este estudio contribuye a la compresión del proceso evolutivo de la raza
BON y el proceso de selección, con miras a fortalecer su cŕıa y conservación.
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[10] Mart́ınez, A., Gama, L. T., Cañón, J., Ginja, C., Delgado, J. V., Dunner, S., Landi,
V., Mart́ın-Burriel, I., Penedo, M. C. T., and Rodellar, C. Genetic footprints of
Iberian cattle in America 500 years after the arrival of Columbus. PLoS One 7, 11
(2012), e49066.
[11] Mart́ınez, S., Vásquez, R., Rodrigo, E., Gallego, G., León, J., Gómez, V., Moreno,
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Objetivos
0.1. Objetivo General
Desarrollar la caracterización reproductiva, el análisis genómico de series de
homocigosidad y genes asociados a desórdenes genéticos en ganado Blanco Orejinegro
de Colombia como punto de partida para el establecimiento de un programa de
conservación y selección en la raza.
0.2. Objetivos Espećıficos
1. Caracterizar las variables reproductivas del ganado BON de Colombia IEP, EPP,
NPmax y DG e identificar un modelo lineal que explique la variabilidad de cada
caracteŕıstica y los factores no genéticos asociados a dicha variabilidad.
2. Estimar los parámetros y las tendencias genéticas de los rasgos reproductivos,
IEP, EPP, DG y NPmax del ganado BON de Colombia.
3. i) Estimar los niveles de desequilibrio de ligamiento, ii) calcular el Ne en la
población, iii) caracterizar la distribución de series ROH y autocigosidad en el
ganado BON, iv) estimar y comparar el coeficiente de endogamia (F) basado en
información de marcadores genómicos (FROH, FGRM, FSNP) y de pedigŕı (FPED) e
identificar regiones genómicas ROH hotspots.
4. Determinar la existencia de desórdenes genéticos, marcadores de importancia en
producción y genes asociados al color en el ganado BON.
Caṕıtulo 1
Caracterización del desempeño reproductivo en el
ganado BON de Colombia y factores no genéticos
asociados
El contenido de este caṕıtulo ha sido sometido en la Revista Mexicana de Ciencias
Pecuarias, ISSN 2448-6698 (versión impresa), ISSN 2428-6698 (versión en ĺınea).
1.1. Resumen
El ganado BON es una raza criolla colombiana con poca información reproductiva
disponible, por esto nuestro objetivo fue caracterizar el intervalo entre partos (IEP),
edad al primer parto (EPP), número de partos máximo (NPmax) y duración de
la gestación (DG) para ganado BON e identificar un modelo lineal que explique la
variabilidad y los factores no genéticos asociados a cada caracteŕıstica. Se usaron
registros de 14 hatos, para IEP (n=4005), EPP (n=1237), NPmax (n=437) y DG
(n=102), se evaluaron diferentes modelos lineales para cada caracteŕıstica. Los efectos
fijos para el modelo fueron hato, época de parto, año al parto, época de nacimiento de
la vaca, número de parto (Np) y sexo de la cŕıa. Las covariables usadas fueron pesos al
nacimiento (Pn) para IEP, EEP y DG y pesos al destete de la cŕıa (Pd) para IEP. Se
formaron grupos contemporáneos (GC), conformados por la concatenación de hato, año
(An) y época de nacimiento (En), de acuerdo con la caracteŕıstica. La selección del mejor
modelo tuvo en cuenta criterios AIC, BIC y R2. La media para IEP fue 468.06±109.65
d́ıas, EPP 1108±160.23 d́ıas, DG 282.17±11.07 d́ıas y NPmax 7.93±3.10. El mejor
modelo para IEP incluyó el GC, Np, S, Pn, Pd, En, An (R2=40.1 %), para EPP incluyó
GC y Pn (R2=38.7 %), para DG incluyó GC y Np (R2=23.3 %) y para NPmax incluyó
GC (R2=43.1 %). Se observó variabilidad importante, buena longevidad y capacidad
reproductiva en el ganado BON además se plantearon modelos para la evaluación
genética.




El ganado Blanco Orejinegro (BON) es una de las ocho razas bovinas criollas
colombianas, descendiente de las razas europeas tráıdas en el siglo XV en el segundo
viaje de Cristóbal Colón (1493) [24]. El nombre de la raza se debe a las caracteŕısticas
fenot́ıpicas, ya que posee pelaje corto de color blanco sobre piel negra y las orejas y el
tercio medio de las extremidades son de color negro, diferenciándose de otros bovinos
criollos de Latinoamérica, que se caracterizan por colores bayo o rojizo [7, 21]. Este
ganado tráıdo de la Peńınsula Ibérica se usó por mucho tiempo como fuerza de trabajo,
alimentación y cuero [11]. El proceso de adaptación del ganado criollo radica en más
de 500 años de evolución en las variadas condiciones medioambientales del páıs, dando
origen a las poblaciones actualmente conocidas. El ganado BON es una raza de montaña,
que evolucionó en las laderas de los Andes colombianos, poseen piel más fuerte, dura y
gruesa en comparación con otras razas [11]. Entre las caracteŕısticas que sobresalen de
la raza se encuentran la rusticidad, longevidad, resistencia a algunas enfermedades y
parásitos, habilidad para sobrevivir bajo condiciones ambientales dif́ıciles, capacidad
de aprovechar forrajes de baja calidad nutricional y la alta eficiencia reproductiva
[24, 21, 5].
A pesar de las bondades mencionadas, los ganados criollos han reducido su número
debido a que en muchas producciones han sido desplazados por razas extranjeras.
Una de las principales causas se debe a la exclusión de estas razas en los programas
de mejoramiento genético [3] y a la poca divulgación de las bondades de las razas.
Sumado a esto los estudios que hacen referencia al potencial genético de las razas
criollas colombianas y que puedan ser utilizados como base para implementar programas
de mejoramiento genético son escasos, en especial investigaciones relacionadas con
caracteŕısticas reproductivas.
La importancia de las caracteŕısticas reproductivas radica en que son un reflejo de
adaptación de un animal a un sistema de producción en un ambiente determinado
y son valiosas tanto biológica, como económicamente en la producción [27]. Entre
los parámetros reproductivos de mayor importancia en un sistema productivo se
encuentran, la edad al primer parto (EPP), con la cual se mide no sólo la precocidad,
sino las condiciones de manejo, alimentación y el crecimiento de la población [32];
el intervalo entre partos (IEP), que refleja las bondades productivas y la adaptación
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del animal a un determinado ambiente [32]; la duración de la gestación (DG) un
parámetro condicionado genéticamente, aunque puede variar por factores maternos,
fetales y ambientales [3]; y el número de partos máximo (NPmax), el cual es un carácter
que indica la longevidad de la raza, indicando la capacidad productiva y reproductiva
de la vaca, sumada a la adaptación al medio en el cual sostiene la preñez [3].
La importancia de identificar los factores no genéticos que son responsables de la
variación en los parámetros reproductivos, es poder evaluar con mayor seguridad las
diferencias entre los animales, que es atribuible a la herencia [32]. Entre los factores no
genéticos que pueden afectar las caracteŕısticas reproductivas y que se han reportado
previamente en la literatura están la edad del animal, año y mes de parto, sexo de la cŕıa,
número de partos y peso al nacimiento de las cŕıas [4]; sin embargo, pueden variar con la
raza y a las condiciones ambientales [23, 31]. De acuerdo con lo anterior, el objetivo de
este trabajo fue caracterizar las variables reproductivas del ganado BON de Colombia
IEP, EPP, NPmax y DG, identificar un modelo lineal que explique la variabilidad de
cada caracteŕıstica y los factores no genéticos asociados a dicha variabilidad, con el fin
de orientar a los productores en el establecimiento de medidas de manejo que puedan
potencializar el desempeño reproductivo de esta raza.
1.3. Materiales y métodos
Se analizaron registros de hembras de la raza BON nacidas desde el año de 1981 hasta
el año 2018, pertenecientes a 14 hatos colombianos ubicados en 6 departamentos de
Antioquia, Caldas, Cundinamarca, Meta, Risaralda y Tolima. En todos los sistemas de
producción, los animales se mantuvieron bajo pastoreo rotacional con suplementación
mineral y monta natural.
Las caracteŕısticas evaluadas fueron: IEP, EPP, DG y NPmax. Toda la información
se depuró y analizó usando el programa estad́ıstico R versión 3.5.1 [36], eliminando
información con identificación dudosa, repetida, información con valores extremos y
fisiológicamente anormales. Se tomó como punto de referencia para definir los ĺımites,
valores por encima y por debajo de tres desviaciones estándar con respecto a la media
para cada caracteŕıstica, los cuales fueron excluidos de los análisis. El IEP se estimó a
partir de las fechas de parto como medidas repetidas de cada animal, dejando hembras
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con intervalos desde 310 a 900 d́ıas; para la EPP se consideraron animales con edades
de 700 a 1500 d́ıas, para la DG se consideraron animales con información de servicio y
gestaciones de 250 a 310 d́ıas y para el NPmax se consideraron animales que contaran
con registro de nacimiento, de primer parto y de muerte o descarte definitivo. Se
seleccionaron animales con información de procedencia, fecha de nacimiento de la madre
y la cŕıa, fecha de servicio, fecha y número de partos, sexo de la cŕıa, peso al nacimiento
y al destete de la cŕıa. Se inició con una base de datos de 7799 individuos registrados,
pero considerando que muchos individuos no presentaban información, finalmente se
incluyeron para el análisis 4005 registros para IEP, 1237 para EPP, 437 para DG
(pertenecientes a un solo hato, debido, a que los otros hatos no teńıan registros) y 102
para NPmax que solo se pudo evaluar para vacas nacidas en el periodo comprendido
entre los años 1993 y 1999 debido a que el Npmax se calculó a partir de animales que
cumplieron su ciclo reproductivo. Se estimaron las medias para cada caracteŕıstica con
su respectivo error estándar (EE) y coeficiente de variación (CV).
Para la evaluación de los modelos, se incluyeron como efectos fijos el hato (H, de 1 a
14), época de parto (Ep, formada por dos periodos de lluvias comprendido el primero
entre los meses de abril a junio, y el segundo entre octubre a diciembre, aśı mismo, dos
periodos secos, el primero comprendido entre los meses de enero a marzo, y el segundo
entre julio a septiembre), época de nacimiento de la vaca (En, igual clasificación a época
de parto, se incluyó en el modelo, porque pueden ocurrir en un momento diferente a
la época de parto), año al parto (Ap, desde 1993 hasta 2018), año de nacimiento de la
vaca (An, desde 1989 hasta 2015), número de parto (Np, de 2 a 10) y sexo de la cŕıa (S,
1 macho, 2 hembra). Las covariables usadas fueron peso de nacimiento de la cŕıa (Pn)
para IEP, EPP y DG y peso al destete de la cŕıa (Pd) para IEP. También, se formaron
grupos contemporáneos (GC) teniendo en cuenta que cada uno tuviera como mı́nimo
5 observaciones; para IEP el GC se formó a partir de la concatenación de H, Ap y EP,
para EPP el GC se formó a partir del H y An, para DG en el GC se incluyó Ap, Ep y S
y para el Npmax el GC se formó a partir de la concatenación de An y Ep. Se determinó
por medio de Anova cuales de los factores fueron significativos para cada uno de los
modelos evaluados usando el programa [36].
A continuación, se relaciona el modelo general de efectos fijos en el que se incluyen
todos los factores ambientales considerados en los análisis:
Yijklmnop = µ+Gci +Npj + Sk + Pnl + Pdm + Enn + Ano + εijklmnop
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Donde Yijklmnop : es la caracteŕıstica evaluada (IEP, EPP, DG o NPmax), µ : media
poblacional de la caracteŕıstica, Gci: efecto del i-ésimo grupo contemporáneo (i =
1, . . . , n), Npj: efecto del j-ésimo número de parto (j = 1, 2, . . . , 6 y 7 o más agrupados
en este último parto), Sk: efecto del k-ésimo sexo de la cŕıa (macho = 1 o hembra =
2), Pnl: efecto del l-ésimo peso al nacimiento de la cŕıa como covariable para IEP, EPP
y DG, Pdm: efecto del m-ésimo peso al destete de la cŕıa como covariable para IEP,
Enn: efecto de la n-ésima época de nacimiento de la vaca (n = 1, 2, 3, 4), Ano: efecto
del o-ésimo año de nacimiento de la vaca (o = 1989, . . . , 2015 ), εijklmnop: error aleatorio
asociado a cada observación.
Cada una de las caracteŕısticas reproductivas estudiadas fue analizada con el uso de
diferentes modelos derivados del anterior como se presenta en la Tabla 1, con el fin de
buscar el modelo que mejor explique la variabilidad para cada caracteŕıstica. Para la
elección del mejor modelo se usó el criterio de información Akaike (AIC) [1], que puede
ser interpretado como una medida de la bondad del ajuste. También se usó el criterio de
información bayesiano (BIC) [39] y el coeficiente de determinación (R2). Los resultados
obtenidos de AIC y BIC en general coinciden entre śı para clasificar los modelos de
acuerdo a su nivel de ajuste y los mejores modelos serán los que tengan valores AIC y
BIC más bajos [37], con un R2 alto para definir la proporción de la varianza explicada
por el modelo.
Por medio de la prueba de Levene se evaluaron los supuestos de homocedasticidad y
la normalidad a través de prueba Shapiro-Wilk. Para la formulación de los modelos
se empezó con un modelo simple que inclúıa un solo factor y posteriormente se
incluyeron los factores anteriormente mencionados en los modelos, mediante una
estrategia incremental. Para el IEP se evaluaron doce modelos, para NPmax cinco
modelos y para EPP y DG siete modelos cada uno. Se seleccionó el modelo que mejor
describ́ıa cada situación en particular.
Finalmente, para determinar la diferencia entre medias de los factores estad́ısticamente
significativos, se aplicó la prueba de comparación de medias de Tukey con un nivel de
significancia del 5 %. Mediante el paquete Agricolae del software R [12], se estimaron
las pruebas de contraste y con el programa estad́ıstico R se estimó el coeficiente de
correlación fenot́ıpico entre las diferentes caracteŕısticas evaluadas y se realizaron los
gráficos [36].
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1.4. Resultados y discusión
La media para IEP en este estudio fue de 468.06±109.65 d́ıas, con un coeficiente
de variación (CV) del 23.40 %. El valor obtenido en este estudio fue inferior a lo
previamente reportado por otros autores en diversas razas, lo cual significa que este
resultado es un buen indicador de la eficiencia reproductiva de las hembras BON. En este
sentido, estudios previos en la raza BON mostraron valores superiores a los reportados
en este estudio con medias de 487±147 d́ıas (CV del 30 %) [23] y 486 d́ıas [41]. También,
en otras razas criollas como el Sanmartinero, se reportaron IEP promedio similares a
los encontrados en este estudio de 469 d́ıas [16] o incluso mayores 492 d́ıas [8], 499
d́ıas [25] y 517 d́ıas [26]. Otros autores analizaron registros reproductivos de animales
cruzados BONxCebú y BONxAngusxCebú, observando IEP superiores 544±97 d́ıas [42]
y en ganado Brahman de Venezuela de 535.5±110.1 d́ıas [40]. No obstante, en otras
razas se observaron IEP inferiores como Hartón del Valle (375 d́ıas) [2], Romosinuano
(433.60±139.18 d́ıas con un CV del 32 %) [32] , Costeño con cuernos (446 d́ıas) [33]
y en ganado Brahman de Colombia (452.4±69.8 d́ıas) [28]. Es importante considerar
que algunos reportes sugieren que la variación del IEP puede ser debida a la influencia
ambiental, a la disponibilidad de alimento, a la incidencia de enfermedades, a la genética
y al manejo reproductivo de cada hato [23]. Según lo anterior, el resultado de este estudio
es un reflejo de buena eficiencia reproductiva y adaptación a los sistemas de producción
de la población BON evaluada.
La media para EPP fue de 1108±160.23 d́ıas (36.4 meses), con un CV de 14.40 %,
con valores que oscilaron entre los 706 d́ıas (23.2 meses) a 1496 d́ıas (49 meses). Estos
resultados concuerdan con los reportados en el año 2011 en una población BON cuya
EPP fue de 1104±141 (36.3 meses) con valores que iban de 884 d́ıas (29 meses) y
los 1259 d́ıas (41.4 meses) [23]. Entre tanto, son inferiores (deseable para este tipo
de caracteŕıstica) a los reportados en otros ganados criollos como Sanmartinero (37.86
meses [8], 41.70 meses [26] y 43.10 meses [25], Romosinuano (38.09 meses) [32] y Costeño
con Cuernos (39 meses) [33], lo cual refleja un buen desempeño reproductivo, una buena
precocidad y fertilidad en la raza BON de Colombia. Esta caracteŕıstica se reportó
previamente en el ganado BON en un estudio de 1979, donde se menciona que las
hembras teńıan su primera cŕıa a los 41 meses [3], una edad superior a la encontrada
en este estudio, lo cual muestra una mejoŕıa en este parámetro a través del tiempo en
ganado BON. La importancia de este rasgo radica en que una edad temprana al primer
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parto favorece una mayor longevidad y un mayor número de descendientes en la vida
de la hembra, lo cual genera un impacto positivo económicamente en una ganadeŕıa
[32].
Para el análisis de la DG se evaluaron 437 registros, obteniendo una media de
282.17±11.07 d́ıas con un CV de 3.92 %, y valores que oscilan de 256 a 305 d́ıas. Este
valor fue inferior a lo reportado en la literatura y es de gran importancia, dado que,
duraciones cortas disminuyen la frecuencia de distocias, que suelen producirse por un
mayor crecimiento fetal [22]. En otras razas como el Costeño con Cuernos se reportaron
valores más altos de DG de 288.6±5.7 d́ıas, con gestaciones que van de 281 a 295 d́ıas
[19], en ganado koreano Hanwoo de 286.39±5.56 d́ıas, en la raza española Rubia Gallega
de 291.41±7.51 d́ıas [4] y en el ganado de Lidia 285.94±5.24 d́ıas [18]. La DG es una
caracteŕıstica que refleja la vida reproductiva del ganado, por tanto, gestaciones cortas
implica en mayor número de partos en las hembras BON, lo cual es productivamente
positivo [18].
El NPmax encontrado en este estudio fue de 14 partos con una media de 7.93±3.10
partos con un CV de 39.10 %. El valor encontrado en este estudio fue mayor a lo
reportado en otras razas y es muy importante si se tienen en cuenta que uno de los
factores productivos más importantes en la ganadeŕıa es el número de terneros que puede
producir una vaca y su relación con la longevidad y la rentabilidad de las ganadeŕıas
[29]. Este resultado es acorde a lo registrado previamente en la raza BON donde se
menciona que puede producir cŕıas hasta los 15 años [6, 29] En Romosinuano se han
encontrado vacas con 12 o más partos [20]. Otras razas han mostrado longevidades más
cortas como la raza Avileña 6.5 años [13], el ganado italiano Chianina 4.9 años [15],
longevidad mayor en Angus 8.3±2.7 años [10] y el ganado multirracial 7.6±4.0 años.
El NPmax es de gran relevancia ya que, es un indicador de la capacidad de adaptación
del animal al medio en el cual sostiene la preñez y es un parámetro determinante en la
productividad ganadera [3].
A continuación, se describen los mejores modelos lineales para cada caracteŕısticas
reproductivas, además de los factores asociados a cada caracteŕıstica evaluada; los
mejores modelos para cada caracteŕıstica se presentan en negrilla en la Tabla 1.1.
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Tablas 1.1: Modelos empleados para evaluar las caracteŕısticas reproductivas Intervalo
entre partos (IEP), edad al primer parto (EEP), duración de la gestación (DG) y número
de partos máximo (NPmax) en ganado BON de Colombia con sus respectivos valores
de AIC, BIC y R2.
Modelos AIC BIC R2
IEP
1 Yij = µ+H
∗
i + εij 48896 48946 2.70
2 Yijk = µ+Hi + Epj + εijk 48899 48968 2.70
3 Yijk = µ+Hi +Apj ∗+εijk 48790 48991 6.40
4 Yijkl = µ+Hi +Apj +Npk ∗+εijkl 48678 48930 9.30
5 Yijklm = µ+Hi +Apj +Npk + Sl + εijklm 48504 48762 9.30
6 Yijklm = µ+Hi +Apj +Npk + Pn
∗
l + εijklm 29808 30046 11.1
7 Yijklmn = µ+Hi +Apj +Npk + Pnl + Pdm + εijklmn 22242 22474 16.0
8 Yijklmno = µ+Hi +Apj +Npk + Pnl + Pdm + Enn + εijklmno 27446 27698 11.9
9 Yijklmno = µ+Hi +Apj +Npk + Pnl + Pdm +An
∗
n + εijklmno 27244 27604 20.8
10 Yijklmnopqr = µ+Hi + Epj +Apk +Npl + Sm + Pnn + Pdo + Enp +Anq + εijklmnopqr 20570 20957 27.7
11 Yijkl = µ+Gci + Pnj +Ank + εijkl 27246 29187 37.8
12 Yijklmnop = µ+ Gci + Npj + Sk + Pnl + Pdm + Enn + Ano + εijklmnop 20685 22277 40.1
EPP
1 Yij = µ+H
∗
i + εij 15966 16012 9.30
2 Yijk = µ+Hi + Sj + εijk 15858 15909 9.40
3 Yijk = µ+Hi + Enj + εijk 15967 16029 9.60
4 Yijk = µ+Hi +Anj
∗ + εijk 15903 16083 17.3
5 Yijkl = µ+Hi +Anj + Pn
∗
k + εijkl 9012 9171 21.3
6 Yijklmn = µ+Hi + Sj + Enk +Anl + Pnm + εijklmn 8977 9155 22.1
7 Yijk = µ+ Gci + Pnj + εijk 5226 5499 38.7
DG
1 Yij = µ+Np
∗
i + εij 3343 3376 2.90
2 Yijk = µ+Npi + Sj + εijk 3325 3362 3.00
3 Yijk = µ+Npi + Pnj + εijk 3061 3097 2.90
4 Yijk = µ+Npi + Epj + εijk 3344 3389 4.00
5 Yijk = µ+Npi +Ap
∗
j + εijk 3341 3378 3.80
6 Yijklmn = µ+Npi + Sj + Pnk + Epl +Apm + εijklmn 3058 3114 6.20
7 Yijk = µ+ Gci + Npj + εijk 2362 2552 23.3
NPmax
1 Yij = µ+Hi + εij 525 533 0.10
2 Yij = µ+ Epi + εij 525 538 0.30
3 Yij = µ+An
∗
i + εij 505 526 25.4
4 Yijkl = µ+Hi + Epj +Ank + εijkl 511 543 26.8
5 Yij = µ+ Gci + εij 212 226 43.1
∗ p<0.05, Yijklmnop: es la caracteŕıstica evaluada (IEP, EPP, DG o NPmax), µ : media
poblacional de la caracteŕıstica, Hi: efecto hato, Epj: efecto de la época de parto, Apj:
efecto del año al parto, Npl: efecto del número de parto, Sm: efecto del sexo de la cŕıa,
Pnn: efecto del peso al nacimiento de la cŕıa como covariable, Pdo: efecto del peso al
destete de la cŕıa como covariable, Enp: efecto de la época de nacimiento de la vaca, Ano:
efecto del año de nacimiento de la vaca, Gci: efecto del grupo contemporáneo, εijklmnop:
error aleatorio asociado a cada observación, AIC: criterio de información Akaike, BIC:
criterio de información bayesiano, R2: coeficiente de determinación.
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Para el IEP de los 12 modelos evaluados, el mejor modelo fue el número 12, conformado
por el GC, número de parto, sexo, pesos al nacimiento y al destete de las cŕıas como
covariables y época de nacimiento. Este modelo presentó el mayor R2 (40.1 %) y menores
valores de AIC y BIC (20685, 22277) con respecto al resto de modelos evaluados, sin
embargo, es importante considerar que el modelo 11 es más simple y buen predictor
ya que explica casi el mismo R2 del modelo 12 conformado por un mayor número
de caracteristicas, por lo tanto, el modelo 11 podŕıa ser más útil para la predicción
genética. Al evaluar otros modelos con los factores hato, año al parto y época de parto
de manera independiente, se encontraron R2 más bajos y valores de AIC y BIC más
altos; sin embargo, hacer la concatenación de los tres factores en el GC, arrojó un
mejor ajuste de los datos para el modelo que describe el IEP. En la evaluación de esta
caracteŕıstica se observó que los factores Np, Pn, An, H y Ap, los dos últimos rasgos
incluidos en el GC, fueron estad́ısticamente significativos (p<0.001) y tienen un efecto
sobre el IEP.
La Figura 1.1A presenta la variabilidad del IEP a través de los años de parto (Ap),
y se observaron IEP por encima de la media poblacional (468.06 d́ıas) en los años de
1994, 2009, 2010, 2012 y 2013; además, en los años 1998, 2002, 2004, 2005 y del 2014
al 2018 se evidenciaron IEP más cortos, es decir, por debajo de la media poblacional.
Estas diferencias a través de los años pueden explicarse a efectos ambientales, cambios
de alimentación, manejo, efectos administrativos y selección de animales con mejor
desempeño. Estos resultados concuerdan con lo previamente reportado en BON [41]
y en otras razas criollo como Romosinuano [32] y Sanmartinero [27]. Además, es
importante desde el punto de vista del mejoramiento genético, el efecto que el año
de parto determina que las comparaciones entre los animales deben hacerse dentro de
un mismo año, eliminando el efecto de esta variable en el IEP [10].
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Figuras 1.1: Cambios en el Intervalo Entre Partos (IEP) en vacas BON de Colombia,
de acuerdo con el año de parto (A) y al número de parto (B).
En las gráficas de cajas y bigotes la ĺınea central oscura de las cajas representa la
mediana del IEP para ese año (1A) o en ese parto (1B), La media general del IEP a
través de los años (1A) o a través de los partos (1B) está representada por la ĺınea
horizontal azul y la tendencia se esquematiza con la ĺınea roja. Letras diferentes bajo
el bigote inferior significan diferencias estad́ısticas significativas (p<0.001).
Otro factor que influyó en el IEP fue el Np (p<0.001), y como se observa en la
Figura 1.1B, es mayor el IEP entre el primero y segundo parto (>468 d́ıas) el cual
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fue disminuyendo a medida que pasaron los partos hasta estabilizarse y permanecer
más o menos constante. Esto es explicable, debido a que el primer parto coincide con la
época en la cual las novillas aún se encuentran en periodo de crecimiento, lo que implica
mayores requerimientos nutricionales [27]; además, la etapa de desarrollo pospuberal y
de primer parto puede coincidir con la muda de dientes, ocasionando disminución en
el consumo en pastoreo, lo cual afecta el desempeño reproductivo [20, 10]. También el
IEP más amplio en animales jóvenes, puede estar relacionado con el sistema endocrino,
el cual no está suficientemente maduro y, por ende, las hormonas no presentan mayor
expresión, el parto y la preñez es una nueva experiencia para el animal, lo cual le
ocasiona un estrés generando un feed back negativo con la posterior liberación de
hormonas que inhiben la expresión de otras hormonas que favorecen la presentación
de un nuevo celo [38]. Este resultado es acorde con otros estudios en la raza BON
reportando el primer IEP de 547±142 d́ıas y el segundo de 487±132 d́ıas, siendo
estos valores superiores que los subsiguientes intervalos evaluados [23]. Para el ganado
Romosinuano se observó un mayor IEP entre el primer y segundo parto (470 d́ıas) y los
próximos partos alcanzaron valores más bajos [32]. En la raza Nelore, especializada en
producción de carne, en estudios realizados en un clima tropical caracterizado por una
estación seca y otra lluviosa; el primer IEP fue mayor de 517±4 d́ıas [9] y de 495±3 d́ıas
[43] en la época seca. De acuerdo con lo anterior, es recomendable mejores cuidados de
manejo y alimentación en hembras primı́paras con el fin de reducir el IEP, en especial
en vacas que luego del primer parto presenten IEP que supere los 468 d́ıas.
También se encontró efectos de los factores H (p<0.001) y An (p<0.001) como causas
de variación en el IEP. No se encontraron reportes de otros autores respecto al efecto
de estos factores sobre IEP. De otro lado, se evaluó la correlación entre IEP y el Pn
(r=0.058), la cual fue baja, pero significativa (p<0.0001); lo cual quiere decir, que
cuando hay IEP más largos las vacas tienen cŕıas más pesadas; nuevamente no se
encontraron reportes de otros autores que apoyen estos hallazgos.
Respecto a la caracteŕıstica reproductiva EPP en ganado BON de Colombia, se
analizaron 7 modelos (Tabla 1.1), de los cuales el modelo que mejor explicó este
parámetro fue el número 7, conformado por GC y Pn, mostrando mayor valor para
R2 y menores valores de AIC y BIC (38.7 %, 5226, 5499, respectivamente). El GC
compuesto a partir de la concatenación de H, En y An, mejora el modelo y permite
explicar mejor la variabilidad de la EPP. En el modelo 6 se incluyeron todas las variables
y se obtuvo un R2 más bajo (22.1 %) y valores superiores de AIC y BIC (8977, 9951);
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estos valores fueron similares al modelo 5 en el cual se incluyeron solo 3 variables (H,
An y Pn). Para la EPP factores como el Pn, H y An (los dos últimos incluidos en el
GC), fueron estad́ısticamente significativos (p<0.001) e influyen en la variabilidad de
esta caracteŕıstica.
Respecto al comportamiento del An sobre EPP, el comportamiento se observa en la
Figura 1.2. Se registraron mayores EPP en las vacas nacidas en los años 1990, 2004
a 2006, 2008, 2011 y 2013; mientras que, en vacas nacidas en los años 1992, 1996,
2011, 2014 y 2015 se registraron EPP por debajo de la media poblacional (1108 d́ıas).
Estas variaciones pueden explicarse no solo por cambios climáticos, sino también por
la introducción y mejoras en las prácticas de manejo, en especial en aspectos de
alimentación [32] y salud, debido a que influyen directamente en el animal [27]. No
se encontraron otros estudios en ganado BON que muestren el efecto del An sobre la
EPP, sin embargo los resultados del presente trabajo son similares a lo observado en las
razas Sanmartinero [27, 16], Caracú [35] y Romosinuano [32]; pero en otros estudios se
observó un comportamiento uniforme de la EPP a través de los An como en el ganado
Romosinuano [23].
Al evaluar la correlación entre Pn y EPP se observó un r=12.87 % (p=0.0012), lo cual
sugiere que la EPP puede tener efecto sobre el peso de la cŕıa y no necesariamente lo
contrario. Lo anterior, quiere decir que, a edades al primer parto tempranas, el peso al
nacimiento de la cŕıa seŕıa más bajo.
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Figuras 1.2: Cambios de la Edad al primer parto (EPP) en vacas BON de Colombia,
de acuerdo con el año de nacimiento.
En las gráficas de cajas y bigotes la ĺınea central oscura de las cajas representa la media
de la EPP para ese año al nacimiento. La media general de la EPP a través de los
años está representada por la ĺınea horizontal azul y la tendencia se esquematiza con
la ĺınea roja. Letras diferentes bajo el bigote inferior significan diferencias estad́ısticas
significativas (p<0.001).
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Para la caracteŕıstica DG los siete modelos evaluados mostraron valores bajos de R2;
el modelo 7 presentó un mejor ajuste con un R2 del 23.3 %, AIC y BIC menores
(2362, 2552), Este modelo está conformado por los efectos Np y GC (conformado de
la concatenación de Ap, Ep y S). En general, el R2 fue bajo en todos los modelos y se
ha reportado que factores como el tamaño de la madre y la gemelaridad pueden influir
sobre la duración de la gestación [14, 30], pero esa información no fue considerada
en este estudio. Para la caracteŕıstica DG los factores NP y Ap (el cual formó parte
del GC), fueron estad́ısticamente significativos (p<0.001) e influyeron sobre la DG de
vacas BON de Colombia. Como se observa en la Figura 1.3A, el Ap influyó sobre la
DG, registrando gestaciones más cortas, por debajo de la media poblacional (282.17
d́ıas) en el año 2010 y gestaciones más largas en el año 2015. Una posible explicación
podŕıa ser que la DG está fuertemente influenciada por condiciones nutricionales y de
manejo; este resultado concuerda con otros estudios en la raza Retinta [34].
El efecto del factor Np sobre la DG, se observa en la Figura 1.3B, las gestaciones del
primer parto fueron excluidas por presentar pocos datos (n=2), se tomaron los partos
del 2 al 8 ya que estuvieron bien representados. Se evidenciaron gestaciones más largas
en el segundo parto (Figura 1.3B); a partir del tercer parto tiende a estar por debajo
de la media poblacional (282.17) y permanece constante hasta el quinto parto; después
del sexto parto el periodo de gestación aumenta. Estos resultados podŕıan explicarse
debido a que las hembras en los primeros partos tienen alta exigencia nutricional, ya que
aún está en la etapa de desarrollo, por lo que deben repartir los nutrientes consumidos
entre crecer y nutrir la cŕıa que está gestando, lo que lleva a que el tiempo de gestación
sea más prolongado; después del sexto parto, una hipótesis podŕıa ser por los niveles
hormonales bajos de la vaca, sin embargo, habŕıa que hacer mediciones para corroborar
esta hipótesis.
Este resultado difiere a lo reportado en ganado Costeño con Cuernos y en la raza Rubia
Gallega, donde se reportan gestaciones más cortas en los dos primeros partos y van
aumentando con cada parto [17, 19]. Lo anterior, muestra que una de las causas de
alargamiento o acortamiento de las gestaciones en la población en estudio es el número
de parto.
1.4 Resultados y discusión 15
Figuras 1.3: Cambios en la duración de la gestación (DG) de vacas BON de Colombia
de acuerdo con el año de parto (A) y el número de parto (B).
En las gráficas de cajas y bigotes la ĺınea central oscura de las cajas representa la media
de la DG para ese año al parto (2A) o en el número (2B), La media general de la DG
a través de los años (1A) o a través de los partos (1B) está representada por la ĺınea
horizontal azul y la tendencia se esquematiza con la ĺınea roja. Letras diferentes bajo
el bigote inferior significan diferencias estad́ısticas significativas (p<0.001).
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Finalmente, para la caracteŕıstica reproductiva NPmax en ganado BON de Colombia
que tuvo un valor promedio de 7.93 partos, se evaluaron cinco modelos, y el modelo
número 5 presentó un mejor ajuste con un R2 del 43.1 % y menor AIC y BIC (212.23).
Este modelo estuvo compuesto por GC (formado a partir de la concatenación de año al
nacimiento y época de parto). Sobre la caracteŕıstica reproductiva NPmax para ganado
BON de Colombia, el factor An (el cual formó parte del GC) fue estad́ısticamente
significativo (p<0.001) e influyo en la longevidad de la raza.
Como se observa en la Figura 1.4, vacas nacidas en los años 1993 y 1996 presentaron
un mayor valor de NPmax; los demás años evaluados tuvieron un NPmax menor al
del promedio, sin embargo, para las vacas nacidas en 1997 el promedio fue inferior a 6
nacimientos y en los años siguientes hasta 1999, este valor aumentó, pero se mantuvieron
por debajo del NPmax promedio. Por lo que se observa, una posible hipótesis es que los
productores están siendo más estrictos al descartar animales en los últimos años, pero
esto no puede afirmar con la información tomada. En razas como la Hungary también
se evidenció que el año de nacimiento influye en la longevidad de las hembras [10] , pero
no se encontraron otros estudios en ganado BON.
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Figuras 1.4: Cambios en el número de partos máximo (NPmax) de acuerdo con el año
de nacimiento en el ganado BON de Colombia.
En las gráficas de cajas y bigotes la ĺınea central oscura de las cajas representa la
media del NPmax para ese año. La media general del NPmax a través de los años está
representada por la ĺınea horizontal azul y la tendencia se esquematiza con la ĺınea roja.




En este estudio se observó que la inclusión del GC contemporáneo mejora el ajuste
de los modelos. Estos resultados muestran que factores no genéticos (ambientales)
influyen de manera importante sobre los parámetros reproductivos de las vacas BON de
Colombia, por tanto, el uso de los modelos lineales es una herramienta para programas
de evaluación genética.
En el siguiente caṕıtulo se incluyeron los mejores modelos para la estimación de
los parámetros genéticos pensado en la evaluación genética de las caracteŕısticas
reproductivas en el ganado BON, que puede ser la base para que los productores puedan
tomar mejores decisones sobre el manejo de estos parámetros en los diferentes hatos.
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pp. 511–512.
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MVZ Córdoba 13, 1 (2008), 1192–1196.
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2.1. Resumen
El ganado Blanco Orejinegro (BON), es un recurso zoogenético importante, pero aún
existe desconocimiento sobre los parámetros y tendencias genéticas para caracteŕısticas
reproductivas en esta raza. Por lo tanto, el objetivo fue estimar parámetros y tendencias
genéticas para intervalo entre parto (IEP), edad al primer parto (EPP), duración de
la gestación (DG) y número de partos máximos (NPmax) en la raza BON. Se contó
con 7799 registros genealógicos, mediante el programa MTDFREML, se estimaron los
componentes de varianza, heredabilidad (h2), repetibilidad (rep) y valores genéticos
(VG), para IEP (n=3308), EPP (n=729), DG (n=306) y NPmax (n=102), además del
coeficiente de endogamia (F) en la población. Las tendencias genéticas se determinaron
mediante regresión lineal utilizando el Software R. Finalmente, se clasificaron los
animales como endogámicos (F>0) y no endogámicos (F=0) y se determinó el efecto
de la endogamia sobre el desempeño reproductivo con un modelo lineal generalizado
utilizando R. Se observó un F medio de 4.41 %±0.06. La h2 para el IEP fue 0.11±0.03
con una repetibilidad del 0.15±0.04; para el NPmax la h2 fue 0.87±0.79; para EPP
la h2 fue 0.00±0.05, y para DG la h2 fue 0.00±0.08. La tendencia genética para IEP
y Npmax fue -0.01d́ıas/año. Finalmente, para IEP se evidenció depresión endogámica,
aumentando el IEP con el incremento de la endogamia. Los resultados indican una
influencia ambiental importante en las caracteŕısticas reproductivas. La heredabilidad
para IEP sugiere que a través de la selección podŕıa lograrse progreso genético, aunque
la depresión endogámica evidenciada plantea la necesidad de controlar la endogamia
para conservar el recurso genético.




Colombia es el páıs de Suramérica que presenta mayor diversidad de ganados criollos,
cuenta con 8 razas criollas de ganado bovino, originarias del ganado europeo tráıdo
en el segundo viaje de Cristóbal Colón (1493) y dos razas sintéticas [18]. Las razas
autóctonas, como el ganando criollo Blanco Orejinegro (BON), cuentan con más de
500 años de adaptación a las condiciones del trópico colombiano [18], y han estado
expuestas a niveles bajos de selección artificial [11]. Durante muchos años la ganadeŕıa
en Colombia estuvo constituida exclusivamente por animales criollos entre los cuales
se destaca el ganado BON [15]. Por lo tanto, esta raza ha adoptado ventajas a nivel
productivo como resistencia a enfermedades propias de la región y adaptabilidad a la
diversidad climática del páıs.
El ganado BON se caracteriza por ser una raza dócil, presenta buenos parámetros
reproductivos como son alta fertilidad, facilidad al parto, buena habilidad materna
y longevidad, lo cual representa un efecto importante en los costos de producción y
constituye una ventaja adaptativa frente al ganado foráneo [15], aunque en general,
existe desconocimiento de las bondades de esta raza. Este recurso criollo es de gran
valor económico en la ganadeŕıa del páıs y para regiones tropicales similares, más aún,
si se tienen en cuenta los desaf́ıos asociados al cambio climático, que pueden provocar
un aumento en los costos de producción, especialmente en producciones con animales
de poca adaptabilidad y resistencia, puesto que, se deben mejorar las condiciones
ambientales del sistema de producción para no afectar la productividad [5]. Por tal
razón, es fundamental la conservación del germoplasma del ganado criollo; sin embargo,
el uso de razas foráneas ha ido en aumento por tener mejores ı́ndices productivos, lo
que ha generado una disminución de la población de ganado criollo, entre ellos la raza
BON, de la cual se desconocen no solo sus parámetros reproductivos, sino también los
niveles y efectos de consanguinidad sobre la reproducción.
La reproducción es un reflejo de la adaptación y es importante en la conservación del
recurso genético y en la producción de alimentos de origen animal [24]. La variación
en el rendimiento reproductivo depende de factores ambientales y genéticos [8] y
entender esta variación puede ser determinante en la conservación, por lo que los
programas de evaluación genética son importantes, principalmente cuando se consideran
caracteŕısticas reproductivas y de adaptabilidad. Estos programas buscan determinar la
proporción de la variación de un rasgo que es debido a la genética, considerando factores
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no genéticos que influyen en su expresión, con el fin de aumentar las frecuencias de genes
favorables para determinado carácter [24], por medio de selección mediante valores
genéticos estimados. Para esto, es necesario contar con información de registros de los
animales o de progenies, para poder estimar parámetros genéticos y aśı, determinar si
existe la posibilidad de conseguir mejoras genéticas para una determinada caracteŕıstica
mediante selección. Los parámetros genéticos con los cuales se establecen los programas
de mejoramiento son: heredabilidad, repetibilidad, correlaciones genéticas y endogamia.
La heredabilidad (h2) es importante para la selección, debido a que determina la
cantidad de variación total que es atribuida al efecto directo de los genes [28]. Por su
parte, la repetibilidad (r) determina la correlación que existe entre medidas repetibles
de una misma caracteŕıstica en un mismo animal, teniendo en cuenta las condiciones
ambientales constantes a través del tiempo [28]. El estudio de la endogamia también es
importante en la producción, ya que se asocia con una depresión en el comportamiento
productivo y reproductivo [10] y es importante tener conocimiento de ella para poder
hacer control efectivo de apareamientos. Además, las tendencias genéticas ayudan a
comprender el efecto que tiene la selección o si hay variabilidad a través de los años
en los sistemas de producción [8]. El conocimiento de los parámetros genéticos, las
tendencias genéticas y la depresión endogámica, es fundamental, puesto que, ayudan a
establecer una base para justificar la toma de decisiones en los programas de selección,
manejo y nutrición, con el fin de mejorar la eficiencia reproductiva en los animales BON.
Por lo anterior, este estudio tuvo como objetivo estimar los parámetros y las tendencias
genéticas de los rasgos reproductivos, intervalo entre partos (IEP), edad al primer parto
(EPP), duración de la gestación (DG) y número de partos máximo (NPmax) del ganado
BON de Colombia.
2.3. Materiales y métodos
Se analizaron los registros de animales BON recopilados entre 1981 y 2018 de 14
hatos colombianos, ubicados en 6 departamentos de Colombia, Antioquia, Caldas,
Cundinamarca, Meta, Risaralda y Tolima. En todos los sistemas de producción, los
animales se mantuvieron bajo pastoreo rotacional con suplementación mineral y monta
natural.
Para este estudio se evaluaron parámetros reproductivos como IEP (intervalo entre
partos), EPP (edad al primer parto), DG (duración de la gestación) y NPmax (número
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de partos máximos). La información se depuró y analizó usando el programa estad́ıstico
R versión 3.5.1 [26], eliminando información con identificación dudosa, repetida,
información con valores extremos, es decir, tres desviaciones estándar por encima y
por debajo de la media de cada rasgo. Los animales fueron seleccionados con base en la
identificación, fecha de nacimiento de la madre y de la cŕıa, fecha de servicio fértil, fecha
y número de partos, sexo de la cŕıa, peso al nacimiento y al destete de la cŕıa. Para
este análisis se incluyó toda la información disponible en el pedigŕı, correspondiente a
7799 animales y se realizó la estimación del coeficiente de consanguinidad individual
(F) mediante MTDFNRM del programa MTDFREML [2]
Tras la edición de la base de datos quedaron, 3308 registros para IEP, 729 para EPP,
306 para DG y 102 para NPmax. Para este último carácter, solo se tuvo en cuenta
información de animales que teńıan al menos un parto y la fecha de descarte. Para
cada una de las caracteŕısticas, se utilizaron las pruebas de Levene y Shapiro-Wilk,
con el fin de evaluar los supuestos de homocedasticidad y normalidad de los residuos,
respectivamente. Luego, se realizó un análisis descriptivo en el cual se estimó la media,
la desviación estándar y el coeficiente de variación (CV) de todas las caracteŕısticas
mediante el software R [26]. La base de datos para el análisis teńıa variables como hato,
año de nacimiento de la vaca, año de parto, número de parto (NP) y sexo de la cŕıa, peso
al nacimiento y al deteste de la cŕıa, época de parto y época de nacimiento de la vaca.
Las dos últimas variables difieren, debido, a que se presentan en diferentes momentos
y pueden influir en la variabilidad de las caracteŕısticas. La época de parto y época de
nacimiento de la vaca fueron conformadas por dos periodos de lluvias comprendido el
primero entre los meses de abril a junio, y el segundo entre octubre a diciembre; aśı
mismo, dos periodos secos, el primero entre los meses de enero a marzo y el segundo
entre julio y septiembre.
La elección del modelo a ser utilizado en la evaluación genética para cada caracteŕıstica
fue descrito en un análisis previo por González-Herrera et al (2020) [13], quienes
probaron diferentes modelos para poder identificar aquellos que se ajustaban mejor
a la descripción de la variabilidad de las caracteŕısticas, con base en los criterios
de bondad de ajuste de modelos, de acuerdo a un menor AIC, BIC y mayor R2.
También, se formaron grupos contemporáneos (GC) teniendo en cuenta un mı́nimo de 5
observaciones por GC. Los GC se formaron de manera diferente para cada caracteŕıstica
considerando que todas las caracteŕısticas presentan condiciones diferentes y por lo cual,
no se pod́ıan definir de la misma manera. Sin embargo, muchos grupos contemporáneos
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teńıan variables en común, de tal modo, para IEP el GC se formó a partir de la
concatenación del hato, año de parto y época de parto, para EPP se formó a partir del
hato, época de nacimiento y año de nacimiento de la vaca, para DG se formó a partir
del año de parto, la época de parto y sexo de la cŕıa y para el NPmax se formó a partir
de la concatenación del año de nacimiento de la vaca y época de parto. A continuación,
se describen los modelos usados para cada una de las caracteŕısticas reproductivas.
Modelo para IEP: Y ijkl = µ+Gci +Npj + Pnk + Anl + εijkl
Modelo para EPP: Y ij = µ+Gci + Pnj + εij
Modelo para DG: Y ij = µ+Gci +Npj + εij
Modelo para NPmax: Y i = µ+Gci + εi
Donde: Yijkl: caracteŕıstica a evaluar (IEP, EPP, DG o NPmax), µ : media poblacional
de la caracteŕıstica, Gci: Grupo contemporáneo (como se definió anteriormente, i=
1,2,3,. . . , i), Npj: efecto fijo del j-ésimo número de parto (j = 1, 2, . . . , 14), Pnk: efecto
fijo del k-ésimo peso al nacimiento de la cŕıa, Anq: efecto fijo del l-ésimo año nacimiento
de la vaca (l = 1989, . . . , 2015) y εijklr: error aleatorio asociado a cada observación.
Los componentes de varianza y valores genéticos de cada caracteŕıstica fueron estimados
usando un modelo animal univariado, utilizando la metodoloǵıa del Mejor Predictor
Lineal Insesgado (BLUP) con el programa MTDFREML [21], haciendo uso del
algoritmo de máxima verosimilitud restringida libre de derivadas [2]. Se estimaron,
además, valores de h2 y repetibilidad con su respectivo error estándar.
En la ecuación N◦ 1, se describe el modelo que se utilizó, el cual fue descrito por Mrode
& Thompson (2005) [22].
y = Xb+ Za+Wap+ e (1)
Dónde y: vector de observaciones (IEP, EPP, DG o NPmax), b: vector de efectos fijos
(Para IEP por ejemplo, se tuvieron en cuenta como efectos fijos: An, NP y GC; dentro
del vector de efectos fijos también fue incluido el peso al nacimiento (como covariable),
a: vector de los efectos aleatorios genéticos aditivos del animal, ap: vector de los efectos
aleatorios de ambiente permanente (para IEP y NPmax), vector del efecto aleatorio del
residual; X, W y Z= matrices de incidencia que relacionan los registros con los efectos
fijos y aleatorios.
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En la ecuación N◦ 2, la matriz describe los supuestos del modelo para los efectos








 Aσ2a 0 00 Iσ2ap 0
0 0 Iσ2e
 (2)
Donde σ2a : es la varianza genética aditiva debido a los efectos genéticos aditivos directos,
σ2ap: es la varianza de efecto ambiente permanente σ
2
e : es la varianza de efectos residuales,
A es la matriz de parentesco aditiva e I es una matriz identidad.
En la ecuación N◦ 3, describe el modelo mixto para el mejor estimador lineal insesgado
(BLUE) de las funciones estimables de y, y para el mejor predictor lineal insesgado







 X′X X′Z X′WZ′X Z′Z + A−1α1 Z′W
W′Z W′Z W′W + Iα2




Donde I es la matriz de identidad y el termino α es un escalar que relaciona la varianza






En la ecuación N◦ 4, se describe la manera cómo se estimó la repetibilidad, como fue











Donde, σ2a : varianza genética aditiva; σ
2




Para calcular las tendencias genéticas se obtuvieron las medias de los valores genéticos
por año y mediante una regresión lineal se determinó cuál fue la tendencia genética
a lo largo del tiempo (en años), lo que se representó en un gráfico apoyado en las
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ecuaciones de regresión correspondientes usando el programa estad́ıstico R versión
3.5.1 [26]. Finalmente, a partir de las estimaciones de endogamia según Wrigth (1922),
se clasificaron los animales como endogámicos (F>0) y no endogámicos (F<0) y se
determinó el efecto de la endogamia sobre los valores genéticos mediante un modelo
lineal generalizado en el software R [26], usando los valores genéticos como variable
respuesta y ser o no endogámico como variable predictora.










(1 + FY ) (5)
Donde: RXY es el coeficiente de relación entre X y Y ; n y n
′ son los números de
generaciones desde X y Y , respectivamente, hasta CA (ancestro común); Fx, Fy son
el coeficiente de relación para los individuos X y Y . El coeficiente de endogamia de






(1 + FCA) , en donde Fz es el coeficiente de endogamia
del individuo Z.
2.4. Resultados y discusión
Resultados
En este estudio las hembras BON mostraron un importante indicador de eficiencia
reproductiva, para IEP la media fue 469±112.18 d́ıas, para EPP fue 1108±160.23 d́ıas
(36.40 meses), para DG fue 282.17±11.07 d́ıas y para NPmax fue 7.93±3.10 partos,
resultado importante, ya que es un reflejo de longevidad en el ganado BON.
La genealoǵıa de este estudio contó con información completa de 14 hatos, lo que hace
que este trabajo sea pionero y el más representativo en la raza, comparado con otros
estudios, en los que no se utilizó tanta información, proveniente de tantos hatos y con
pedigŕıs tan completos en ganado BON. La genealoǵıa estuvo conformada por 7799
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animales (10 generaciones), con un tamaño familiar paterno máximo de 252 animales
y materno de 35 animales. Los diez padres con más hijos sumaron 1735 descendientes.
En general se reportó un total de 396 padres y 2140 madres diferentes. El coeficiente
de endogamia medio reportado en la población evaluada fue de 4.41 %, y en la figura
N◦ 2.1 se observa la variación de la endogamia a través de las generaciones, con valores
bajos en algunas generaciones y con aumento progresivo de este parámetro, en las 3
últimas generaciones.
Figuras 2.1: Coeficiente de endogamia (F) por pedigŕı en el ganado BON de Colombia
a través de 10 generaciones.
Posteriormente, se estimaron las heredabilidades para las caracteŕısticas reproductivas
evaluadas. En la tabla N◦ 2.1 se presentan los parámetros genéticos de las diferentes
caracteŕısticas evaluadas en el presente estudio (resaltados en negrilla) y en otros
estudios, donde se observa que el IEP en la población BON de este estudio mostró una
heredabilidad baja de 0.11±0.03, lo que significa que el intervalo entre partos depende
en un 11 % de la variación genética aditiva de los animales y el 89 % es debido a otras
fuentes de variación, además, se determinó que la repetibilidad de la caracteŕıstica fue
0.15.
La EPP y DG mostraron heredabilidades de 0.00±0.05 y 0.00±0.08, respectivamente;
para el NPmax se observó una heredabilidad de 0.87±0.79, lo que quiere decir que
las hembras BON mostraron tener buena longevidad y alta heredabilidad para esta
caracteŕıstica (Tabla N◦ 2.1). Por tanto, el resultado de este carácter, indica que el
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87 % de las diferencias en el fenotipo de los animales para esta caracteŕıstica, depende
de las variaciones genético-aditivas, aunque con alto error estándar.
Tablas 2.1: Parámetros genéticos para caracteŕısticas reproductivas en el ganado BON
de Colombia y diferentes razas de ganado bovino.




BON 2020 0.11± 0.03 1082.21 459.88 10195.32 8653.23
Cruces [34] 0.15 + 0.07 1107.51 0.79 7421.52 6323.21
BON [17] 0.13 + 0.03 6.51 0.12 51.57 45.06
Brahman [9] 0.15 ± 0.07 1743 0.00 11613 9870.1
Hanwoo [16] 0.03 ± 0.01 19.8 6.73 762.94 736.41
EPP
BON 2020 0.00± 0.05 1.00 − 24.49 24.48
BON [17] 0.15 + 0.02 157.16 - 1061.17 904.01
Brahman [9] 0.46 ± 0.14 4003.40 - 8583.6 4580.2
Hanwoo [16] 0.10 ± 0.01 427.78 - 4128.1 3700.3
DG




[27] 0.08 + 0.05 5.03 0.00 63.28 57.98
Hanwoo [16] 0.13 ± 0.02 3.59 1.57 27.63 22.47
NPmax





[3] 0.03 + 0.00 0.68 - 18.48 1149







, Varianza del error (σ2e) , intervalo entre partos (IEP),
edad al primer parto (EPP), duración de la gestación (DG), Número de partos máximos
(NPmax)
Como evidencia la figura N◦ 2.2 (izquierda), para el IEP la tendencia genética fue
negativa (p<0.05) indicando un progreso genético de -0.01 d́ıas/año (R2=0.47) de
IEP; este resultado muestra una baja reducción de tiempo a través de los años
de esta caracteŕıstica. Sin embargo, como evidencia la figura N◦ 2.2 (derecha), la
tendencia fenot́ıpica fue positiva de 0.31 d́ıas/año (R2=0.02) indicando que, para esta
caracteŕıstica, la mayor proporción de la variabilidad está dada por cambios ambientales
a través de los años.
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Figuras 2.2: Tendencias genética (izquierda) y fenot́ıpica (derecha) por año para la
caracteŕıstica IEP en hembras de la raza BON de Colombia.
La Figura N◦ 2.3 izquierda, muestra que para NPmax la tendencia genética fue
negativa (p<0.05) indicando un progreso genético de 0.01 partos menos por año
(R2=0.39). La tendencia fenot́ıpica fue negativa no significativa de 0.05 menos partos
por año (R2=0.91), el comportamiento de NPmax a través de los años es preocupante,
anteriormente las vacas en promedio tenia más de 12 partos y hoy en d́ıa el promedio
es de 6 patos, sin embargo, seŕıa muy importante tener un número mayor de registros
para que el resultado de esta caracteŕıstica sea más concluyente (para este caso se contó
con 102 registros).
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Figuras 2.3: Tendencias genética (izquierda) y fenot́ıpica (derecha) por año para la
caracteŕıstica NPmax en hembras de la raza BON de Colombia.
Para EPP y DG no se estimaron las tendencias genéticas, ni la depresión endogámica
ya que presentaron heredabilidades cercanas a cero y estimar valores genéticos no teńıa
mucho sentido. Además, para el NPmax la cantidad de registros fueron escasos con un
error estándar alto, por lo tanto, se decidió no evaluar la depresión endogámica para
estas caracteŕısticas y sólo se tuvo en cuenta para IEP.
Con respecto al análisis de la relación entre la endogamia y los valores genéticos para el
IEP, se encontró un efecto de depresión endogámica para la caracteŕıstica. Respecto a
la depresión endogámica, se observó un aumento de 0.43 d́ıas de intervalo entre partos
por un incremento en la endogamia del 1 %; en consecuencia, los animales endogámicos
(F>0) tuvieron un promedio de los valores genéticos para IEP de 9.89±26 d́ıas y los no
endogámicos de 0.17±0.38 d́ıas (p<0.0001) (Figura N◦ 2.4).
2.4 Resultados y discusión 35
Figuras 2.4: Diagrama de cajas y bigotes para la caracteŕıstica IEP en el ganado BON
de Colombia de acuerdo a si presentaban (F>0) o no endogamia (F<0).
Discusión
El intervalo entre partos (IEP) para las hembras BON de Colombia reportado en este
trabajo de 469 d́ıas en promedio, fue inferior al reportado en otras razas tanto criollas:
Sanmartinero de 500 d́ıas [6] como foráneas: Brahman de Venezuela de 535.50 d́ıas [29]
o sus cruces BONxCebú y BONxAngusxCebú de 544 d́ıas [34].
La edad promedio al primer parto (EPP) de 1108 d́ıas (36.9 meses), fue menor a la
reportado en la literatura reflejando una importante precocidad y fertilidad de las
hembras BON frente a otras razas criollas colombianas como en Sanmartinero 37.86
meses [6], Romosinuano 38.09 meses [24]. y en Costeño con Cuernos de 39 meses [25].
La duración de la gestación (DG) mostró valores en este estudio de 282.17 d́ıas, menores
que en Costeño con Cuernos de 288.60 d́ıas [25], ganado koreano Hanwoo de 286.39 [16]
y la raza Rubia Gallega de 291.41 d́ıas [12], lo cual es importante porque las cŕıas no
nacen tan grandes, lo que disminuye la posibilidad de distocias.
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Para la caracteŕıstica número de partos máximos (NPmax) de hembras BON de
Colombia el valor reportado de 7.93 partos en promedio, con un primer parto los 3.03
años y un IEP de 469 d́ıas, se traduciŕıa en una longevidad de 13 años en promedio para
las vacas BON, que es superior al reportado en otras razas donde se han encontrado
valores de longevidad más cortas como en la raza Avileña de 6.50 años [7]. En general el
ganado BON de Colombia presentó buenos parámetros reproductivos respecto a otras
razas criollas y foráneas, lo cual es importante para crear estrategias encaminadas a
mejorar los ı́ndices reproductivos en esta raza con el fin de hacer programas de selección
y mejoramiento genético. Además, confirma lo mencionado en párrafos previos y que
tiene que ver con el buen comportamiento reproductivo de esta raza, siendo este un
valor agregado para que muchos productores de Colombia hagan uso de este recurso
genéticos, con el fin de mejorar la rentabilidad de los sistemas de producción de carne.
La endogamia reportada en este estudio fue de 4.41 % para el ganado BON de Colombia,
lo que indica niveles importantes de consanguinidad que pueden afectar el rendimiento
de los animales, en términos de reproducción, fertilidad y salud [20]. Sin embargo, en
estudios previos se reportaron endogamias medias más altas en esta raza. Por ejemplo,
en el año 2008 se reportó un coeficiente de endogamia medio en una población de 21
animales de 24.50 % [4] y de 12.20 % en un estudio realizado en el 2001 por Oliveira et al
[23]. De igual modo, en razas foráneas como Holstein Irlandés se reportaron endogamias
altas de 12.50 % [19]; mientras que en otro estudio en la misma raza fue de 6.25 % [20].
Las consecuencias de la alta endogamia conducen a la depresión endogámica, que es
una reducción del valor genético medio, en especial, de los caracteres reproductivos [10].
En la tabla N◦ 2.1 se muestran de manera más detallada los parámetros genéticos de las
caracteŕısticas reproductivas en razas de ganado reportadas por diferentes autores La
heredabilidad encontrada para el IEP de vacas BON de Colombia fue baja 0.11±0.03.
Este resultado fue similar al reportado en el año 2012 en la raza BON observándose
una h2 de 0.13±0.03 y una repetibilidad del 0.12 [17]. En otro estudio realizado en
una población con individuos puros de BON y cruces (BON x Cebú y BON x Angus
x Cebú) la h2 fue de 0.15±0.07 [34]. En la raza española Asturiana de los Valles se
han reportado valores de h2 similares a los de esta investigación, de 0.12±0.03 [14],
incluso, se han reportado heredabilidades para IEP más bajas como en el caso del
ganado Romosinuano de 0.05±0.04 [24], Brahman de 0.00±0.06 [35] y Hanwoo de
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0.01±0.05 [16]. Lo anterior, sugiere que el mejoramiento para la caracteŕıstica IEP
depende principalmente del mejoramiento de condiciones como la alimentación y de
efectos ambientales que contribuyan a la recuperación de la hembra; sin embargo, se
puede obtener progreso genético a largo plazo.
La heredabilidad para EPP encontrada para las hembras BON de Colombia fue cercana
a cero (Tabla 2.1), este resultado difiere a lo reportado previamente en ganado BON,
en el estudio de Rocha (2012) [17] en la raza BON la h2 fue 0.15±0.02, en cruces BON
x Cebú la h2 fue 0.15 ±0.13 [34]; en Romosinuano de 0.16±0.086 [31]; en la raza Negra
Japonesa de 0.18±0.02 [30]; incluso valores tan altos en razas como Brahman cuya
estimativa de h2 para EPP fue de 0.46±0.14 [33]. Lo anterior, refleja que la mejora
genética para la caracteŕıstica EPP en la raza BON de Colombia será lenta, lo que
implica que la mejora de la nutrición y un adecuado manejo de vacas y novillas llevaŕıa
a una mejor expresión y a un progreso genético más rápido para la EPP.
La duración de la gestación (DG) es una caracteŕıstica que además de estar sujeta a
condiciones ambientales importantes, también puede estar sujeta a factores maternos,
fetales, ambientales y genéticos [12]. La heredabilidad para esta caracteŕıstica fue
cercana cero en hembras BON de Colombia (Tabla 2.1). Este resultado es acorde con lo
encontrado por otros autores que reportaron valores bajos; en hembras Holstein y Pardo
Suizo se evidenció h2 de 0.08±0.05 [27], en la raza Negra Japonesa de 0.08±0.02 [30].
Sin embargo, el resultado encontrado en el presente estudio difiere con otros reportes
en donde las heredabilidades fueron más altas, como encontrado en la raza Asturiana
de los Valles de 0.15±0.03 [14].
Respecto a la caracteŕıstica NPmax en razas criollas la información es limitada, ya que
no se mide comúnmente. Estudios en razas foráneas reportaron heredabilidades más
bajas a las presentadas en este estudio para hembras BON de Colombia. En ganado
Charolais y Aberdeen Angus la heredabilidad fue de 0.14 (Tabla N◦ 2.1) [3]. El resultado
de este estudio es importante, ya que al tener hembras BON más longevas se aumenta
la eficiencia del hato al reducir los costos relacionados con reemplazos. Sin embargo, se
debe tener cuidado con el resultado de esta caracteŕıstica en este estudio, debido a que
presenta un error estándar muy grande, lo cual puede ser explicado por el bajo número
de registros reportados para el análisis de esta caracteŕıstica.
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La tendencia genética reportada en IEP para hembras BON de Colombia, está acorde
a la reportada por Vergara et al. (2008) en hembras producto del cruce entre las razas
Angus, BON y Cebú, evidenciando en nuestro estudio tendencias negativas en el IEP
entre el primer y segundo parto (−0.32±0.09 d́ıas/año) y entre el intervalo entre el
segundo y tercer parto (−1.16±0.48 d́ıas/año), con mayor reducción del IEP entre 1989
y 2004 (Figura 2.2). En otras razas donde la selección es más fuerte, se evidencia mayor
reducción del IEP como es el caso del ganado Holstein de Brasil (21.4 d́ıas/año) [32].
Una posible explicación del comportamiento de las tendencias genéticas en este estudio
es que la selección que se ha ido implementando en los últimos años ha proporcionado
pequeñas mejoras en la población BON; sin embargo, se presentó también algún factor
ambiental a favor durante estos años sobre el desempeño medio de las hembras
Respecto a la depresión endogámica para la caracteŕıstica IEP, estudios en razas
especializadas reportan un comportamiento similar al encontrado en este estudio. En
vacas Irlandesas Holstein, se evidenció en animales endogámicos intervalos de 8.8 d́ıas
más largos respecto a individuos no endogámicos [19] y también se reportó en este
estudio que la endogamia puede tener un efecto negativo sobre la producción de leche,
la fertilidad y supervivencia en los animales. De otro lado, en el estudio reportado por [1],
en vacas Holstein y Jersey de Costa Rica, se observó que los animales con bajos niveles
de endogamia presentaban en media 18 d́ıas menos de IEP con relación a los animales
más endogámicos. La depresión endogámica causa una disminución del rendimiento de
un animal. La disminución de la frecuencia de individuos heterocigotos significa un
riesgo no solo en programas de reproducción, sino en la conservación del recurso criollo,
lo que plantea la importancia de realizar programas de control de endogamia en el
ganado BON de Colombia, con el fin de contribuir a la conservación de este recurso
genético de Colombia.
2.5. Conclusiones
Las caracteŕısticas reproductivas evaluadas a excepción del NPmax presentan
heredabilidades bajas, lo cual significa que el progreso genético para ellas podŕıa ser
lento, ya que tienen gran dependencia del ambiente. Respecto a las tendencias genéticas
de IEP y NPmax fueron negativas y mostraron variabilidad a través de los años.
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Por último, la depresión endogámica para IEP causó un aumento de 0.43 d́ıas de
intervalo entre parto por cada incremento en el coeficiente de endogamia del 1 %. Por
lo tanto, el análisis anterior muestra una tendencia a la selección de las caracteŕısticas
reproductivas, además, la depresión endogámica afecta el intervalo entre partos, lo que
plantea la importancia de realizar la evaluación de la endogamia más profundamente
y entender la manera como se ha desarrollado la selección en la población BON en
las últimas generaciones, de modo que en el próximo capitulo se intentará abordar ese
tema.
Para mejorar las estimaciones de estas caracteŕısticas se deben hacer más investigaciones
donde se aumente el tamaño de la muestra para cada parámetro, en especial para
Npmax; sin embargo, se debe considerar que existe una influencia ambiental importante
sobre los rasgos reproductivos.
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Medelĺın: L Vieco e Hijas Ltda (2007).
[29] Sebastian, J., and Correa, P. Evaluación comparativa de parámetros productivos
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Caṕıtulo 3
Análisis de corridas de homocigosidad y endogamia
genómica revelan selección reciente en el ganado
Blanco Orejinegro (BON)
El contenido de este caṕıtulo fue sometido en la Revista Journal of Animal Breeding
and Genetics, ISSN 0931-2668 (versión impresa), ISSN 1439-0388 (versión en ĺınea).
3.1. Resumen
El ganado Blanco Orejinegro tiene más de 500 años de adaptación al trópico montañoso
colombiano, pero se conoce poco sobre la historia genética de la población. El objetivo
de este estudio fue estimar los niveles de desequilibrio de ligamiento (LD), el número
efectivo (Ne), el coeficiente de endogamia genómico (F) por corridas de homocigosidad
(FROH), matriz de relación genómica (FGRM), exceso de homocigotos (FHOM) e
información del pedigŕı completo e incompleto (FPEDCOMP, FPED) y caracterizar las
series de homocigosidad (ROH) en busca de señales de selección. Se genotiparon
419 animales BON, 70 con el chip GGP Bovine 150K y 349 con GGP Bovine 50K,
20 animales se agregaron a los genotipos por imputación. Las estimaciones de LD,
segmentos ROH, FROH y FHOM se realizaron con el programa PLINK v1.90 y R. El Ne
mediante SNeP v1.1, y la matriz G con PreGSf90. FPEDCOMP y FPED se estimaron con
el programa MTDFNRM. El promedio de LD como r2 a 1 Mb fue 0.17 (r2 > 0.30 a una
distancia de 77.40 kb), el Ne 291±1. Se identificaron 11,261 segmentos homocigotos
con una media de 25.65 ROH/Animal y se observó que el 7.82 % del genoma de
la población BON era autocigótico. La mayor parte del genoma estuvo cubierto por
ROH largos (ROH>8 Mb = 5.03 %), indicando una importante selección reciente. El
coeficiente de endogamia promedio para FPEDCOM, FPED, FGRM, FHOM y FROH fue de
4.41 %, 2.56 %, 3.37 %, 3.32 % y 7.74 %, respectivamente. La mayor correlación entre
las diferentes metodoloǵıas fue: 0.95 (FPED-FROH) y la menor 0.28 (FGRM-FHOM). Se
encontró que los ROH hotspots (frecuencia > 0.25) correspond́ıan a genes relacionados
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con adaptación a la radiación (RAD18, MC1R, RHBDD1, SLC1A3 ), con la respuesta
inmune (IL7R, DROSHA, KITLG) y con procesos reproductivos (PRLR, AGFG1,
KITLG, RHBDD1 ), caracteŕısticas que se resaltan como las principales bondades del
ganado BON.
Palabras Claves: autocigosidad, ganado criollo, coeficiente de consanguinidad, series
ROH, señales de selección
3.2. Introdución
La mayoŕıa de las razas criollas son el resultado de procesos de adaptación por largo
tiempo a un medio ambiente espećıfico; un claro ejemplo de ello es la raza criolla
colombiana Blanco Orejinegro (BON), originaria del ganado europeo tráıdo por los
españoles a América, pero con más de 500 años de adaptación a las condiciones del
trópico colombiano [30], especialmente a la región montañosa de Colombia. Durante
muchos años la ganadeŕıa en Colombia estuvo constituida exclusivamente por animales
criollos que influenciados por la selección natural y artificial adoptaron caracteŕısticas
de adaptabilidad, resistencia y rusticidad, que pueden ser claves para afrontar desaf́ıos
como los asociados al cambio climático. A pesar de la importancia de este recurso
genético, la llegada de las razas especializadas llevó al apareamiento de estos animales
foráneos con los criollos, buscando obtener mejores ı́ndices productivos, pero olvidando
el proceso de adaptación y resistencia que presentaba este ganado criollo. Por ese
motivo, el ganado BON disminuyó su población drásticamente, aunque recientemente
ha empezado a expandirse por la divulgación de sus bondades [31]. Sin embargo, se
conoce poco sobre la diversidad genética actual y algunos parámetros poblacionales
de importancia para la utilización y mejora de la raza, lo que podŕıa ser apoyado con
información genómica.
Los avances en genómica han permitido el uso de cientos de miles de polimorfismos de
nucleótido simple (SNPs) para la estimación de parámetros poblacionales, lo que ha
posibilitado la cuantificación del nivel de desequilibrio de ligamiento (LD) en diferentes
especies de animales, favoreciendo el mapeo de Locus de Caracteres Cuantitativos
(QTLs) y la selección de animales. Por otro lado, la información genómica también
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permite una mayor comprensión de la estructura genómica, la historia evolutiva, el
número efectivo (Ne) y la estructura de la población, conocimiento de gran relevancia
para la conservación de las poblaciones [36, 53].
El tamaño efectivo de la población es importante en ganados criollos porque permite
entender las presiones óptimas de selección [48], ya que las poblaciones con tamaños
pequeños están limitadas por la necesidad de controlar la endogamia [32], que es
una consecuencia del apareamiento entre individuos estrechamente relacionados y
que podŕıa tener efectos perjudiciales en el rendimiento y la aptitud de la progenie
[5]. La estimación de la endogamia se realiza normalmente a través del coeficiente
de endogamia, usando la información del pedigŕı con la intención de determinar la
probabilidad de que los dos alelos de un gen en un individuo sean idénticos por
descendencia (IBD), pero esta es dependiente de la calidad de la información, la
profundidad del pedigŕı y la completitud, por lo que se han propuesto otras alternativas
con información genómica. La endogamia a partir de la información genómica se puede
calcular por diferentes metodoloǵıas, la primera de ellas empleando la información de
marcadores idénticos por estado (IBS), usando los elementos de la diagonal de la matriz
de relación genómica (GRM) [57], la segunda basada en el exceso de homocigosidad de
los marcadores [21, 44], y la última basada en series de homocigosidad (ROH), que se
considera el método más poderoso para identificar regiones IBD y endogamia [13].
Las ROH son elongaciones contiguas de genotipos homocigotos que se encuentran en un
individuo debido a que los padres transmiten haplotipos IBD. Las ROH han permitido
revelar relaciones genéticas entre los individuos, proporcionan una buena medida de
la autocigosidad del genoma individual y poblacional y permiten distinguir entre
endogamia reciente y antigua, de acuerdo a los tamaños de las regiones autocigoticas
[33]. Por otra parte, las ROH podŕıan ser usadas para la identificación de señales de
selección, ya que estas regiones podŕıan albergar genes afectados por la selección, que
son comunes entre diferentes individuos y tienen alta frecuencia en la población [41].
La evaluación de ROH ha sido empleada recientemente en animales domésticos y tiene
una particular importancia en ganados criollos, donde la identificación de genes de
adaptación es importante para el futuro de la ganadeŕıa, especialmente la tropical. Por
lo tanto, los objetivos de este estudio fueron: i) estimar los niveles de desequilibrio
de ligamiento, ii) calcular el Ne en la población, iii) caracterizar la distribución de
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series ROH y autocigosidad en el ganado BON, iv) estimar y comparar el coeficiente
de endogamia (F) basado en información de marcadores genómicos (FROH), (FGRM) y
(FSNP) y de pedigŕı (FPED) e identificar regiones genómicas ROH hotspots.
3.3. Materiales y métodos
Animales y extracción de ADN : La población en estudio estuvo conformada por
un total de 439 animales de 14 hatos de criadores BON de Colombia, de los cuales a 404
se les realizó extracción de ADN a partir de sangre, a 15 a partir de semen y 20 fueron
imputados con ayuda del pedigŕı. Se seleccionaron los animales más representativos de
cada hato (considerando la información del pedigŕı), pero también se incluyeron otros
animales menos representativos. El tamaño de muestra fue proporcional al tamaño del
hato. Se recolectó sangre por punción de la vena cocćıgea con aguja número 14 utilizando
tubo BD vacutainer® con EDTA como anticoagulante a 404 animales. Las muestras
obtenidas se conservaron en refrigeración en una nevera portátil hasta ser llevadas
al laboratorio multifuncional de la Universidad Tecnológica de Pereira. Una vez en el
laboratorio se almacenaron a 4◦ C hasta la extracción de ADN. Las 15 pajillas de semen
de toros con un importante número de hijos se conservaron en termos de nitrógeno a
-196◦ C hasta la extracción de ADN. que se realizó con el kit Thermo Scientific GeneJET
Genomic ADN Purification según las recomendaciones del fabricante. Finalmente, el
ADN obtenido se almacenó a -20◦ C.
Posteriormente, se chequeo la calidad del ADN teniendo en cuenta la relación
A260/270 (> a 1.70) y la concentración del ADN en ng (> 500 ng) mediante
NanoDropTM 2000/2000c Spectrophotometers (Thermo ScientificTM, Madison, WI,
USA). También se verificó la integridad del ADN mediante la técnica de electroforesis
en un gel de agarosa al 1 % . Después, el ADN total de los individuos seleccionados fue
liofilizado usando un equipo Console FreeZoneTM (LabconcoTM, Kansas city, MO, USA)
y posteriormente fue enviado a Neogen Genomics (https://genomics.neogen.com/en)
para el genotipado.
Genotipado: Se genotiparon 419 animales de 6 departamentos de Colombia; 92 de
Antioquia, 60 de Caldas, 48 de Cundinamarca, 36 de Meta, 132 de Risaralda y 51 de
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Tolima; de los cuales, 116 fueron machos y 303 hembras de todos los grupos etáreos. Los
70 animales más representativos fueron genotipados con el chip de alta densidad GGP
Bovine 150K (140,668 SNPs) y 349 con el chip GGP Bovine 50K (48,668 SNPs). En el
control de calidad de los datos, se eliminaron INDELS y SNPs en cromosomas sexuales
y marcadores mitocondriales o que no teńıan posición conocida, usando el software R
(R Core Team, 2019). Tras el control para el chip de 150K quedaron 119,841 SNPs y
para el chip de 50k quedaron 42,604 SNPs. Los genotipos faltantes se codificaron con 5
utilizando el software PLINK v1.90 [44].
Imputación de genotipos y control de calidad : después de la edición se contó
con 33,355 SNPs comunes entre el chip de 150K y el de 50K. El grupo de 150K fue
definido como población de referencia para imputación, los SNPs fueron ordenados por
cromosomas (1-29) y posición en pb y se incluyó la genealoǵıa con información de
7,799 animales con el fin de mejorar la exactitud de la imputación, la cual se realizó
con el programa Fimpute 2.2 [49], logrando una exactitud de la imputación del 97 % .
Con la imputación se agregaron 20 animales (18 machos y 2 hembras) que no teńıan
genotipo, los cuales contaban como mı́nimo con información de 5 generaciones. La base
de datos final contó con 439 animales (134 machos y 305 hembras). Antes y después de
la imputación, se descartó la información con call rate<90 %, utilizando el programa
PLINK v1.90 [44]. Finalmente, se retuvieron 118,116 SNPs y 439 animales. El MAF
promedio fue de 0.27, la media del call rate por SNP y por individuo fue de 1.00.
Análisis del desequilibrio de ligamiento (LD) y número efectivo de la
población (Ne): A partir de la base de datos se estimó el extendido de LD mediante
el estad́ıstico r2 entre todos los pares de SNPs adyacentes para cada autosoma (Hill
& Robertson, 1968). Las estimaciones de LD pareado se realizaron desde 0 hasta una
distancia máxima de 1Mb en el software PLINK v1.90 [44], mediante el comando –r2
(–ld-window-r2 0). Posteriormente, con el software R [46] se analizó el decaimiento de
LD separadas en grupos de distancias (<25 kb, 25-50 kb, 50-100 kb, 100-200 kb, 200-400
kb, 400-500 kb y 0.5-1 Mb) y se graficaron.
Una vez analizado el extendido del LD, los ficheros fueron usados para la estimación
del Ne de la población mediante el programa SNeP v1.1 [2] que usa ficheros PLINK
v1.90 para estimar el tamaño de la población efectiva histórica basándose en la relación
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entre el extendido del LD (r2) y la tasa de recombinación, (ignorando mutación), como










Donde: NT(t) es el tamaño efectivo de la población hace t generaciones; ct es la tasa




es la esperanza del desequilibrio de
ligamiento ajustada por el sesgo de muestreo, dada una distancia ct y f(ct) es una
función modificadora de la tasa de recombinación basada en las distancias genética
(d) entre dos marcadores. SNeP v1.1 infiere la tasa de recombinación entre un par de
SNPs, considerando una relación entre distancias f́ısicas (c) y distancias genéticas (d),
con valores por defecto de 1 Mb = 1 cM.
Series de homocigocidad : Los segmentos ROH se identificaron utilizando el
software PLINK v1.90 con la opción –homozyg y –homozyg-group [44] mediante el
enfoque de ventana deslizante, con el fin de escanear a lo largo del genotipo de
cada individuo y detectar segmentos homocigoticos [16]. Los parámetros y umbrales
aplicados para definir un ROH fueron (i) una ventana deslizante de 50 SNPs a
través del genoma (–homozyg-windows-snp); (ii) una proporción de sobreposición de
ventanas homocigóticas de 0.05 (–homozyg-windows-threshold); (iii) longitud mı́nima
para considerar un segmento homocigótico de 1000kb (–homozyg-kb); (iv) brecha
máxima entre SNPs homocigotos consecutivos de 1000 kb; (v) densidad de un SNP
por 50 kb (–homozyg-density); (vi) se permitieron un máximo de 5 SNPs con genotipos
faltantes (–homozyg-window-missing) [13]. (viii) no se permitieron heterocigotos según
Ferenč]caković et al. (2013). Una vez obtenidos los ROH se agruparon en tres clases 1-4
Mb, 4-8 Mb y >8 Mb.
Coeficiente de consanguinidad: Se tomaron en cuenta cuatro tipos de coeficientes
de endogamia (F): (i) basada en el pedigŕı, tomando un grupo que incluye todos los
animales (FCOMPED) y un grupo solo con el pedigŕı de los animales genotipados (FPED),
ii) a partir de la diagonal de la matriz de relación genómica (matriz G, FGRM), iii) basada
en el exceso de SNP en homocigotos obtenidos como valor esperado de la desviación
para la población (FHOM) y iv) considerando el análisis de ROH (FROH).
3.3 Materiales y métodos 50
Los FPEDCOM y FPED se estimaron mediante el coeficiente de consanguinidad de Wright
basado en un pedigŕı de 7,799 animales nacidos entre 1,981 y 2,018 (15 generaciones),
con una completitud de 56.90 % e información de 396 padres y 2,140 madres diferentes.
La estimación se realizó con el programa MTDFNRM [6].
Para la estimación de FGRM se construyó la matriz G mediante PreGSf90 de la familia







j=1 pi (1− pi)
donde, G es la matriz genómica, Z es una matriz de genotipo que contiene los valores
de 0-2p para homocigotos, 1-2p para heterocigotos y 2-2p para homocigotos opuestos,
donde pi es la frecuencia del alelo de referencia en el locus i-th. El coeficiente de
endogamia de i animales es igual a Gii − 1. Los elementos diagonales de la matriz G
representan la relación del animal consigo mismo, por lo tanto, se utilizó para evaluar
el coeficiente de endogamia genómica (FGRM).
El segundo método genómico utilizado para estimar F (FHOM) se basa en el exceso de





donde, Fi es el coeficiente de endogamia de i-th animal, OHi es el número de SNP
observado considerando todos los SNP homocigotos, n es el número total de SNP, EH es
la homocigosidad esperada bajo el equilibrio de Hardy Weinberg. Este análisis se realizó
en PLINK v1.90 mediante la opción –het [44], teniendo en cuenta que previamente
se realizó el pruning de los datos, utilizando la opción indep-pairwaise (50 10 0.2),
que realiza el cálculo de LD pareado en ventanas de 50 SNPs, considerando 10 SNPs
para cambiar la ventana en cada paso y con un umbral de r2 = 0.20. A partir de esta
información con el comando –extract se pueden eliminar los marcadores redundantes
para poder realizar la estimación.
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Finalmente, los coeficientes de endogamia genómica basados en ROH (FROH) se





Donde, j es el número de ROH identificado para cada individuo
y L es la longitud total del genoma autosómico (2,512,085.51 kb)
(ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCA 002263795.2). Los segmentos de ROH se detectaron
usando PLINK v1.90 [44]. Para cada animal, FROH (FROH1-4 Mb, FROH4-8 Mb, FROH>8 Mb)
se calculó de acuerdo con la distribución de ROH de tres longitudes mı́nimas diferentes.
Además, se realizaron análisis de correlación entre diferentes coeficientes de endogamia
para evaluar la fuerza de la asociación entre las diferentes estimaciones [50].
Identificación de ROH hotspots y análisis funcional: Las regiones de ROH
de alta frecuencia compartidas entre los individuos se consideran comúnmente como
un reflejo de las presiones de selección en las poblaciones [38]. Por lo tanto, el número
de veces que aparece cada SNP en un ROH se estimó utilizando PLINK v1.90 [44],
A partir de la frecuencia de las regiones superpuestas compartidas, se elaboró una
representación de diagrama de caja y se consideró el ĺımite del bigote para anotar
regiones. Las regiones ROH hotspots fueron identificadas mediante la herramienta
Genome Browser de ENSEMBL [20] y los códigos de los genes fueron almacenados
para realizar el análisis de anotación funcional mediante la herramienta DAVID v.6.8
[18] (Database for Annotation, Visualization and Integrated Discovery) que cuenta con
bases de datos integradas, de las que se tomó información de Gene Ontology y KEGG.
Adicionalmente, con el programa g:Profiler [47], se realizó el análisis funcional usando las
bases de datos wikiPathway, con el fin de identificar v́ıas metabólicas de importancia; los
dos análisis tuvieron en cuenta un umbral de p<0.05. Finalmente, las regiones fueron
analizadas en la base de datos AnimalQTLdb para identificar regiones previamente
reportadas [17].
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3.4. Resultados y discusión
Desequilibrio de ligamiento (LD)
En este estudio, el promedio de desequilibrio de ligamiento (r2) hasta una distancia de 1
Mb fue de 0.17; el r2 promedio más alto se encontró en el Bos Taurus Autosoma (BTA)
14 (0.20) y el más bajo en el BTA 25 (0.15). Un comportamiento similar se observó
cuando se estimó el r2 promedio a una distancia menor de 200 kb, con una media de
0.18 (Tabla 3.1). Además, se encontró que la distancia promedio a la que se tiene un
r2 > 0.30 fue de 77.43 kb. Con respecto al análisis por cromosoma, el BTA 4 obtuvo un
r2 > 0.30 a la mayor distancia promedio (86.70 kb), mientras que la menor fue para el
BTA 14 (52.43 kb) (Tabla 3.1).
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1 0.18 0.17 83.72 158,337.07 5.23 719 8,279.90 380.42
2 0.19 0.18 82.10 137,060.42 5.55 728 7,610.62 354.77
3 0.18 0.17 78.38 121,430.41 6.52 477 7,920.93 374.23
4 0.17 0.17 86.66 120,829.70 7.02 601 8,490.24 384.72
5 0.20 0.19 72.84 121,191.42 5.39 648 6,542.99 312.14
6 0.21 0.20 66.07 119,458.74 5.57 683 6,652.89 359.83
7 0.19 0.19 74.56 112,638.66 6.43 567 7,244.75 371.04
8 0.18 0.17 85.91 113,384.84 7.36 494 8,341.05 373.21
9 0.16 0.16 79.66 105,708.25 7.74 419 8,183.58 376.84
10 0.16 0.15 78.95 104,305.02 7.89 324 8,238.99 377.60
11 0.17 0.16 83.27 107,310.76 7.87 411 8,450.90 380.34
12 0.16 0.15 76.76 91,163.13 9.24 301 8,427.03 380.51
13 0.17 0.16 83.93 84,240.35 9.93 355 8,369.77 378.10
14 0.21 0.20 52.43 84,648.39 7.36 475 6,234.24 438.76
15 0.17 0.17 84.69 85,296.68 10.59 319 9,039.03 414.07
16 0.16 0.16 86.08 81,724.69 9.16 303 7,488.15 374.32
17 0.16 0.16 83.36 75,158.60 9.76 275 7,336.89 335.82
18 0.16 0.16 83.27 66,004.02 11.56 365 7,628.12 340.80
19 0.15 0.15 85.87 64,057.46 11.46 262 7,342.48 330.91
20 0.21 0.20 64.47 72,042.66 10.13 499 7,296.68 374.51
21 0.17 0.16 80.38 71,599.10 9.75 287 6,984.38 310.56
22 0.16 0.16 85.12 61,435.87 12.66 255 7,775.82 352.32
23 0.15 0.15 81.95 52,530.06 12.81 227 6,731.79 312.68
24 0.20 0.19 55.76 62,714.93 11.31 223 7,095.51 363.50
25 0.15 0.15 76.53 42,904.17 14.12 191 6,059.58 279.02
26 0.16 0.16 80.32 51,681.46 14.14 266 7,305.84 338.91
27 0.16 0.15 79.83 45,407.90 17.24 186 7,826.76 365.31
28 0.16 0.15 82.15 46,312.55 15.01 209 6,949.89 321.02
29 0.16 0.15 84.90 51,505.22 13.81 192 7,112.45 320.36
ALL 0.18 0.17 77.43 2,512,085.51 388 356.44
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El decaimiento del LD de acuerdo a la distancia entre marcadores se puede observar en
la Figura 3.1A, donde el LD inicia con un alto valor de r2 = 0.31 a distancias menores
de 25 Mb y decae rápidamente, de tal manera que en el intervalo de distancia 100-200
kb el r2 fue de 0.13; a partir de esta distancia, el patrón de disminución se vuelve más
estable y sigue una tendencia más definida, en la figura 1A la ĺınea roja representa
el r2 promedio hasta 1Mb. El LD de este estudio calculado a partir de PLINK v1.90,
fue acorde con lo reportado por Bejarano et al (2018) [3] en razas colombianas BON y
Romosinuano a una distancia de 1 Mb, donde el r2 fue de 0.19 para BON y 0.23 para
Romosinuano; entre tanto, los autores reportaron niveles más altos a los encontrados
en el presente estudio a una distancia de 200 kb, con un r2 de 0.25 para BON y 0.27
para Romosinuano. En varias razas nativas coreanas las estimaciones de LD presentaron
valores promedios de r2 que variaron de 0.10 a 0.31 a una distancia de 1.14 Mb [52].
Valores muy bajos de LD se han reportado en la raza nativa China Yanbian (r2 = 0.05)
[52].
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Figuras 3.1: A) Decrecimiento del desequilibrio de ligamiento (r2) de acuerdo a la
distancia distancias (kb); B) Proyección del Número efectivo (Ne) en la población BON
basado en el LD hace 1000 generaciones hasta el presente.
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En general se ha sugerido que los niveles de LD promedio son importantes para
desarrollar estudios de asociación genómica confiables y obtener predicciones genómicas
precisas [1, 24, 35]. Con relación a lo anterior, comúnmente se asume que los valores
de r2 son mayores a 0.20 o 0.30 entre marcadores contiguos, con el fin de capturar
completamente la varianza genética de las caracteŕısticas y garantizar el ligamiento a
los QTLs [1, 34]. Esto es importante, porque la densidad de genotipado para selección
genómica depende en parte de los patrones de LD de la población. En el presente
estudio, el ganado BON presento un r2 > 0.30 a una distancia promedio de 77.43, que
para un tamaño de genoma de 2,512,085.51 kb, equivale a una densidad de genotipado de
32,443 SNPs, que puede ser cubierta por los chips de mediana densidad. Este resultado
coincide con lo observado por Bejarano et al. (2018) [3] que reportaron un r2 > 0.30 a
una distancia promedio de 70 kb en ganado BON y de 100 kb en Romosinuano. Otras
razas taurinas como Angus, Holstein y Pardo suizo presentaron niveles r2 > 0.30 a una
distancias de 40 a 50 kb [39], mientras que en razas indicus como Gyr y Nelore alcanzan
el mismo valor de r2 a una distancia de aproximadamente 20 kb [39], lo que indica mayor
diversidad genética en estas razas cebuinas. En ganado Holstein de Canadá y Estados
Unidos el mismo LD (r2 > 0.30) se encontró a distancia de 100 kb [49], valor mayor
que el obtenido en este trabajo en ganado BON, lo que permitiŕıa pensar en una buena
diversidad en el ganado BON en relación a ganados comerciales. Es importante señalar
que puede existir variación entre los cálculos de LD (r2) de acuerdo a los umbrales de
control de calidad, lo que dificulta la comparación entre trabajos. Por ejemplo, según
Khatkar et al. (2008) [22], el umbral de MAF afecta directamente la distribución y
extensión de LD dentro de la población, ya que existe una asociación significativa entre
altos niveles de LD y una mayor proporción de SNP con altos valores de MAF, en
especial en distancias cortas [39, 49].
Tamaño efectivo de la población (Ne)
El tamaño efectivo de la población está fuertemente asociado con la variabilidad genética
y la adaptación. Con el fin de comprender mejor el tamaño y la estructura de la
población BON de Colombia, se calculó el tamaño efectivo utilizando los estimadores
de LD (r2), obteniendo un valor en la población BON de Ne = 291±1. Se evidenció una
tendencia decreciente en el tamaño efectivo más fuerte en la población desde hace 200
generaciones (aproximadamente 1,379 animales) (Figura 3.1B), con una disminución
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más o menos constante desde la llegada al nuevo mundo hace 500 años (120 a 150
generaciones). Sin embargo, recientemente se observa un leve aumento del Ne en la
población BON, posiblemente debido al aumento de su cŕıa.
Un mayor número efectivo (Ne = 755) se evidenció en una población pequeña
conformada por 22 animales criollos de Colombia (Costeño con Cuernos, Romosinuano
y San Martinero) [42]. El Ne encontrado en el presente estudio para ganado BON fue
superior a lo reportado en otras razas nativas, como las coreanas Hainan (Ne = 16) (en
peligro de extinción según la FAO) y Yanbin (Ne = 226) [52]. Aunque otros estudios
reportaron Ne mayores, como en la raza nativa Brown Hanwoo con un Ne = 352 [26] y
un Ne = 630 [28]. En otras razas como Holstein (Ne = 137) y Jersey (Ne = 108) [12], el
Ne fue inferior que el estimado en BON colombiano. [34] informó que un umbral de Ne =
100 seŕıa necesario para garantizar la viabilidad a largo plazo de una población animal.
En este estudio se observó un número efectivo importante (Ne = 291) para mantener
la diversidad genética en la población de ganado BON; sin embrago, el aumento de Ne
en las últimas generaciones podŕıa deberse a la introgresión de razas foráneas, lo cual
ha afectado considerablemente las razas criollas. Finalmente, es importante considerar
que al igual que el LD, las estimaciones de Ne deben ser comparadas con cuidado,
debido a la gran cantidad de ecuaciones y propuestas que pueden ser utilizadas para su
estimación.
Caracteŕısticas de las corridas de homocigosidad-ROH
La distribución genómica de las series de homocigosidad (ROH) se identificaron en los
439 individuos genotipados, con un total de 11,261 segmentos homocigotos. El promedio
de ROH por animal fue de 25.65± 0.57 con valores que van desde 1 a 64 (Tabla 3.2). La
suma media de todas las longitudes de ROH por animal fue de 194.57 Mb, resultando en
una longitud media de 6.83± 0.12 y el segmento más largo fue de 9,039 kb de longitud
(414.07 SNPs) encontrado en el BTA 15 (Tabla 3.1). Como se observa en la Tabla 3.1, el
número de ROH por cromosoma fue mayor para el BTA 2 (728 segmentos) y BTA 1 (719
segmentos) y de acuerdo con lo esperado, el número de ROH por cromosoma disminuyó
con la longitud del cromosoma. Con respecto al análisis de ROH por cromosoma, se
encontró que el BTA 27 fue el que presentó mayor cobertura por ROH (17.24 % de la
longitud cromosómica son ROH), es decir, una mayor autocigosidad en la raza BON.
En cambio, el BTA 1 fue el que presentó el menor valor (5.23 %), indicando una menor
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autocigosidad, aunque vale la pena resaltar que en general los cromosomas más pequeños
mostraron mayores valores de cobertura por ROH que los más grandes, pero un menor
número de ROHs.
Tablas 3.2: ROH statistics per animal. Standard Error (SE), Mean (Mb), Standard
Deviation (SD), Min (Mb), Max (Mb), SROH (Mean genome length covered by ROH),
NROH (Mean number of ROH), LROH (mean ROH length Mb) y FROH (Inbreeding
coefficient) in BON cattle from Colombia.
Total sample Mean SE SD Min Max
SROH 194.57 7.07 148.29 2.15 764.24
NROH 25.65 0.57 12.12 1.00 64.00
LROH 6.83 0.12 2.61 2.15 17.14
FROH 0.07 0.00 0.05 0.00 0.30
Los resultados de este estudio del ganado BON de Colombia fueron acordes con el
reportado en razas nativas doble propósito de ganado polaco, donde el promedio de
ROH por animal en White-Backed fue de 23.90, en Polish Red fue de 23.30 y Polish
Red-and-White fue de 21.80. Los resultados encontrados en estas razas difirieron a los
observados en las razas lecheras como Simmental, Limusin y de carne Charolais, que se
caracterizaron con un mayor número de ROH por animal (rango de 38.80 a 53.30 por
animal) [56]. En el presente estudio el mayor número de ROH se registró en el BTA 1
(719), aunque no la mayor cobertura (Tabla 3.1), lo cual coincide con lo observados en
razas como Holstein italiano [32] y en otras razas como Angus, Holstein y Simmental,
donde el mayor número de ROH fue observado en el BTA 1 [45]; mientras que en otras
razas como Gyr y la Montana de Brasil se ha descrito un mayor número de ROH en el
BTA 5 [41, 40].
La estad́ıstica descriptiva del número de ROH y la longitud por clases para el ganado
BON de Colombia se muestran en la Tabla 3.3. La longitud total de ROH para BON
se compone principalmente de segmentos más cortos (ROH1-4 Mb). Estos segmentos
representan aproximadamente el 43.26 % de todos los ROH detectados. A pesar de que
el ROH más corto fue la mayor fracción de los ROH, la proporción del genoma cubierto
por ellos fue relativamente pequeña (1.18 %). Por el contrario, el ROH más grande
(ROH>8 Mb) fue menos abundante representando aproximadamente el 28.13 % de todos
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los ROH, pero cubŕıa una mayor proporción del genoma (5.03 %) que los ROH más
pequeños. La suma de todo los ROH por animal permitió la estimación del porcentaje
del genoma que es autocigoto observándose un promedio de 7.82 % . Además, en el
animal con mayor endogamia en este estudio se evidenció una cobertura del genoma
de ROH que abarca 764.24 Mb de la extensión total del genoma autosómico (30.04 %
del genoma del ganado); por el contrario, el animal menos endogámico mostró una
cobertura del genoma de ROH que abarca 2.15 Mb (0.08 % del genoma del ganado)
(Tabla 3.2).
La cobertura del genoma de ROH en este estudio en ganado BON colombiano fue bajo,
con respecto a lo reportado en la literatura en varias razas ganado lechero que fue de
700.30 Mb [45] y en la raza Reggiana italiana fue de 725.20 Mb [32]. Se observó una
tendencia similar para la suma promedio de longitudes de ROH en razas nativas de
Polonia [56] y el porcentaje de genoma autocigoto fue similar al reportado en ganado
Gyr de 7.01 % (175.28 Mb) [41], y en la raza de carne Marchigiana de 7.01 % [29]. En
ganado lechero se han reportado valores altos de longitud media y número de ROH,
lo que puede explicarse por la intensa selección artificial y el uso repetido de toros
superiores [29]. En el ganado BON de Colombia, se evidenció un número promedio de
ROH por animal menor y una mayor proporción de cobertura del genoma por segmentos
largos (>8 Mb de ROH) que cubren el 5 % del genoma (Tabla 3.3), esto puede estar
relacionado con una reciente relación dentro de la población parental.
Tablas 3.3: Distribución de ROH en diferentes longitudes 1-4Mb, 4-8Mb, >8Mb y


















ROH 1-4 Mb 4,872 43.26 2.76 30.85 0.22 4.00 1.18
ROH 4-8 Mb 3,221 28.60 5.58 42.17 0.49 8.00 1.61
ROH >-8 Mb 3,168 28.13 15.49 131.47 4.28 91.10 5.03
ROH Total 11,261 100 6.85 195.02 2.60 91.10 7.82
Con base en los tamaños de ROH se infirió la cobertura de las regiones ROH respecto
al número de generaciones, ya que se espera que su extensión este correlacionada con la
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endogamia antigua o reciente debido a eventos de recombinación [8]. En consecuencia,
en la endogamia reciente, se espera que los ROH sean más largos debido a que
la recombinación no tuvo tiempo suficiente para romper los segmentos IBD. Por el
contrario, ROH cortos tienden a reflejar la endogamia más antigua, ya que los segmentos
se fragmentaron por recombinación a través de las generaciones [23]. Por lo anterior, la
presencia de segmentos de más de 8 Mb puede rastrear hasta la endogamia de ancestros
recientes hace 6.59 generaciones aproximadamente, y la mayor proporción del genoma
está cubierto por segmentos homocigotos que se extienden por más de 8 Mb (5 %),
lo que revela endogamia reciente en el ganado BON colombiano. Un comportamiento
similar se observó en la raza Gyr de Brasil [41].
Coeficiente de endogamia (F)
En el análisis de exceso de homocigosidad, se encontró en la población de ganado BON
de Colombia incluido en esta investigación, que la homocigosidad observada promedio
fue de 0.57, con un mı́nimo de 0.39 y un máximo de 0.67. Por otro lado, la homocigosidad
media esperada fue de 0.56. La tabla 3.4 presenta el promedio del coeficiente de
endogamia para FPEDCOM, FPED, FGRM y FHOM, siendo de 4.41 %, 2.56 %, 3.37 %, y
3.32 %, respectivamente, en todos los casos inferiores al valor estimado por el pedigŕı
completo. Sin embargo, el FROH fue de 7.82 %, mayor que todos los anteriores. Este
comportamiento se puede apreciar en la Figura 3.2, donde se evidencia la endogamia a
través de los años. FPED, FGRM y FHOM, aunque son menores, tienen un comportamiento
similar, que coinciden con FROH y FPEDCOM en una disminución del coeficiente de
endogamia en los últimos años en la población BON.
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Tablas 3.4: Coeficiente de endogamia del ganado BON de Colombia basado en el
pedigŕı completo (FPEDCOM), en el pedigŕı de animales genotipados (FPED), en la matriz
de relación genómica (FGRM), en el exceso de homocigosidad (FHOM) y en series de















FPEDCOM 4.41 0.07 149.83 0.00 37.99 7,799
FPED 2.56 0.25 208.52 0.00 31.25 439
FGRM 3.37 0.21 129.40 0.00 27.81 439
FHOM 3.32 0.23 147.00 0.00 25.05 439
FROH 7.82 0.28 76.21 0.00 30.04 439
1-4 Mb 1.18 0.02 43.55 0.07 3.80 438
4-8 Mb 1.63 0.04 55.47 0.16 5.13 430
>8 Mb 5.03 0.25 98.54 0.32 27.40 409
Aunque no se encontraron estudios previos de FROH en la raza BON, los resultados
presentados en esta investigación fueron similares a los reportados en razas nativas de
Polonia, calculados para ROH superior a 1 Mb, donde los autores reportaron valores de
5.10 % para White-Backed, 5.30 % para Polish Red, 4.20 % para Polish Red-and-White
y 5.40 % para Polish Black-and-White [56]. La endogamia obtenida en este estudio de
ganado BON de Colombia fue inferior a la reportada en la raza especializada Pardo
Suizo (15.60 %) [13].
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Figuras 3.2: Distribución del coeficiente de endogamia del ganado BON basado en
el pedigŕı completo (FFPEDCOM), en el pedigŕı de animales genotipados (FPED), en la
matriz de relación genómica (FGRM), en el exceso de homocigosidad (FHOM) y en series
de homocigosidad (FROH) a través d ellos años.
Los valores de endogamia para el ganado BON colombiano fueron similares a los
reportados en razas nativas de Polonia e incluso inferior a razas comerciales, lo cual
indica un buen manejo del apareamiento del ganado BON, que ha evitado altos niveles
de endogamia. Es importante resaltar que FROH revela un nivel de homocigosidad
independiente de las frecuencias alélicas; mientras que FHOM está influenciado por las
frecuencias alélicas y, en consecuencia, por el muestreo [58]. Por este motivo, FROH
es considerado el método genómico que proporciona una medida más confiable del
verdadero valor de endogamia en poblaciones de animales, ya que considera la relación
pasada y reciente de los individuos [10, 54].
La correlación entre las diferentes metodoloǵıas varió desde: 0.95 para la endogamia
calculada por ROH y el pedigŕı (FROH-FPED), hasta 0.28 para FHOM y FGRM, todas
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significativas (p<0.05), con un comportamiento más o menos lineal (Figura 3.3).
Varios autores han descrito una alta correlación FROH-FPED cuando existe un número
importante de generaciones en el pedigŕı [13, 29, 45]. [45] utilizaron un pedigŕı con más
de 6 generaciones y obtuvieron correlaciones FROH-FPED de 0.73 para ROH mayores de
1 Mb; en otro estudio de Marras et al. (2015) [29] donde el pedigŕı estuvo conformado
por cuatro, siete y diez generaciones la correlación FPED-FROH varió entre 0.56 y 0.74.
Es importante mencionar que la endogamia del ROH más larga (>8 Mb) fue la más
cercana respecto a la endogamia calculada a partir del pedigŕı completo (FPED), por el
hecho de que FROH refleja la relación pasada y reciente, mientras FPED se basa en la
genealoǵıa que puede contener información de generaciones recientes, por lo tanto, la
alta correlación de FROH-FPED es debido a que se consideran segmentos de ROH largos
que reflejan la relación reciente, lo que concuerda con el pedigŕı utilizado para este
estudio que contó con 15 generaciones.
En la presente investigación también se reportó una correlación importante entre
FROH-FHOM (0.69), lo cual es acorde con la correlación reportada en razas italianas
Cinisara (0.95) y Modicana (0.95), donde se observó una alta correlación [32]. La
correlación entre FROH-FGRM (0.66) de este estudio fue más alta a la reportada en
el estudio de Mastrangelo et al. (2016) [32] en la raza Cinisara (0.42) y en Holstein
italiano (0.18), aunque la matriz de relación genómica se considera un buen indicador
de la relación entre individuos [5, 57].
Por su parte, la correlación entre FGRM-PED del presente estudio coincide con estudios
que evidenciaron correlaciones altas en razas como la Holstein (0.59), Jersey (0.68) y
Pardo suizo (0.61) [43, 57]. Cabe considerar que la información del pedigŕı incompleto,
incorrecto o poco profundo genera una subestimación de la endogamia, por lo tanto,
las estimaciones precisas de FPED dependen de un conjunto de datos genealógico bien
estructurado. En este estudio de ganado BON colombiano, la completitud para el pedigŕı
de todos los animales fue de 56.90 %, con 15 generaciones y para el pedigŕı de los
animales genotipados fue de 97.58 %, pero con solo 4 generaciones, lo que explica los
valores menores obtenidos a lo largo de los años.
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Figuras 3.3: Gráficos de dispersión (panel superior) y correlaciones (panel inferior)
de coeficientes de endogamia (F), FPED (basado en el pedigŕı animales genotipados),
FGRM (basado en la diagonal de la matriz de relación genómica), FHOM (basado en el
exceso de SNP en homocigotos), FROH (basado en ROH).
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Al evaluar el coeficiente de endogamia FROH por departamentos de la presente
investigación, se observó que la población de ganado BON de Caldas es la de mayor
endogamia (12 %), con una diferencia estad́ısticamente significativa respecto a la media
general (p<0.0001); Antioquia y Risaralda tuvieron un coeficiente de endogamia similar
(7 % y 8 %) y la menor endogamia se observó para los animales de los departamentos
de Cundinamarca y Meta (5 %), aunque sin diferencias estad́ısticamente significativas
(Figura 3.4A). Con respecto a estos valores no existen reportes previos de endogamia
en la raza BON de Colombia y menos por departamento; sin embargo, se sabe que la
población BON del departamento de Caldas ha estado un poco más aislada que el resto
del páıs y su sistema de producción es diferente, basado en la escogencia de animales
poco selectivos en la alimentación, que ganen peso rápidamente, por lo que su sistema
ha estado cerrado, con el consecuente aumento de endogamia.
Por otro lado, al evaluar la endogamia FROH respecto al sexo del animal (Figura 3.4B),
se observó que los machos BON presentaron una mayor endogamia promedio (8.4 %)
que el de las hembras (6.2 %) (p<0.0001) lo cual es común en los sistemas de producción
bovinos, donde los machos son seleccionados con mayor intensidad y tienen muchas hijas
durante su vida productiva, por lo que pueden llegar a mayores valores de endogamia
individual. Esto también se observó en ganado Polish Holstein-Friesian, en donde los
toros mostraron valores de F 0.8 % mayores respecto a las vacas [51].
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Figuras 3.4: Analisis del coeficiente de endogamia de población BON basado en ROH
A) por region y B) por sexo.
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Análisis de regiones genómicas ROH hotspots
Las regiones genómicas con la frecuencia más alta de ocurrencia de ROH fueron
denominadas ROH hotspots, las cuales pueden presentar relación con QTL para
importantes rasgos de producción en el ganado [37, 38]. Se observó que las regiones
genómicas ubicadas en los BTA 2, BTA 5, BTA 14, BTA 18 y BTA 20 presentaron alta
frecuencia de ROH hotspots (Figura 3.5). En esas regiones se encontraron 46 genes con
diferente ontoloǵıa de procesos biológicos (Table 5 SuppInfo.pdf). Por ejemplo, 16 genes
se encontraron asociados a regulación positiva de procesos biológicos (GO:0048518),
14 a regulación positiva de procesos celulares (GO:0048522), 14 a regulación de
procesos metabólicos (GO:0019222), 4 relacionados con respuesta al est́ımulo lumı́nico
(GO:0009416), 4 con respuesta a radiación (GO:0009314), 3 con respuesta a UV
(GO:0009411), 3 con regulación de la diferenciación de leucocitos (GO:1902105), 3 con
la regulación de la hemopoyesis (GO:1903706) y 4 en procesos de desarrollo involucrados
en la reproducción (GO:0003006). Lo anterior, sugiere que en general los genes que han
sido sometidos a presiones de selección en el ganado BON colombiano tienen que ver
con adaptación a la radiación (caracteŕıstica del trópico montañoso), con la respuesta
inmune y la reproducción; caracteŕısticas que se resaltan como las principales bondades
de esta raza criolla colombiana.
Adicionalmente, al hacer el análisis de anotación conv́ıas metabólicas en KEGG se
encontraron 2 v́ıas estad́ısticamente significativas (p<0.05); la v́ıa de señalización
PI3k-Akt (con los genes KITLG, COL4A3, IRS1, IL7R, PRLR) y la v́ıa de señalización
FoxO (con los genes SKP2, IRS1 e IL7R), ambas con una importante función
inmunológica. Por otra parte, el análisis en g:Profiler mostró una sola v́ıa de
wikiPathways estad́ısticamente significativa, relacionada con la regulación circadiana
inducida por ejercicio (WP3230)
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Figuras 3.5: Genoma del ganado BON, considerando la frecuencia de regiones ROH
















De los genes encontrados, vale la pena resaltar que muchos se han reportado previamente
asociados a múltiples caracteŕısticas. Por ejemplo, el gen PRLR (BTA 20) está vinculado
en la producción de leche; el gen COL4A3 (BTA 2), está relacionado con el rendimiento
proteico en la leche [11]. Los genes FAM110B (BTA 14), TOX (BTA 14) y NSMAF
(BTA 14), están vinculados con rasgos relacionado con la pubertad, incluida la edad
en la formación del primer cuerpo lúteo y la edad en que la circunferencia escrotal era
≥ 26 cm [14, 15]. El gen RAD18 (BTA 20) juega un importante en el mantenimiento
y la producción de esperma [55]. Los genes TTC23L (BTA 20) y TOX (BTA 14) son
candidatos posicionales y funcionales para el peso de la canal [28]. El gen MC1R (BTA
18) está asociado con el color del pelaje y el gen KITLG (BTA 5) está vinculado
a la pigmentación de los ojos [7]. El gen ZFR (BTA 20) podŕıa influir en el riesgo
de afección del desplazamiento del abomaso [19]. El gen Drosopha (BTA 20) está
relacionado con la regulación de los microRNA que tienen un papel en la regulación
de la inmunidad adaptativa e innata en humanos, ratones y ganado vacuno y se ha
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encontrado relacionado con la respuesta inmune a la enfermedad respiratoria bovina
(BRD) [25]. El gen TUBB3 (BTA 18) está asociado con rasgos de eficiencia alimenticia
en ganado Nelore [11]. El gen GAS8 (BTA 18), están involucrado en la miogenia, que
es responsable de generar tejido muscular durante el desarrollo embrionario [4, 27, 59]
(Tabla A1)
Finalmente, se identificó que las regiones ROH hotspots encontradas en el ganado
BON colombiano en este estudio han sido previamente asociadas con QTLs. De
acuerdo a la base de datos Animal QTLdb, en las regiones se encuentran QTLs de
producción de leche (MY), puntaje de células somáticas (SCS), porcentaje de grasa en
la leche (FP), porcentaje de protéınas (PP), contenido de grasa (MFATC), contenido
de ácido caproico (MFA-C6:0), contenido de riboflavina (RIBO), porcentaje de alfa
lactoalbúmina (MALACTP), contenido de ácido palmı́tico (FA-C16:0), contenido
de ácido láurico (MFA-C12:0). También, se identificaron QTLs de caracteŕısticas
reproductivas como duración de la gestación (GLENGTTH), tasa de fertilidad
(FERTR), tasa de preñez (DPR), edad de la pubertad (PUBAGE), ı́ndice de nacimiento
(BIRTHIND), facilidad al parto (CALEASE), duración de la vida productiva (PL).
Los QTLs de caracteŕısticas productivas ganancia diaria promedio (ADG), peso al
nacimiento (BW), peso corporal al destete (WWT), peso corporal al sacrificio (SWT),
peso corporal al año (W365). Otros QTLs encontrados en las regiones ROH estuvieron
asociados con el musculo longissimus (LMA), fuerza de corte (SF), porcentaje de
ternura (TEND), desplazamiento de abomaso (AD), estatura (STA), textura al pelaje
(CTEX), resistencia a garrapatas (TICKR), susceptibilidad a la enfermedad respiratoria
bovina (BRDS) (Tabla A2), resaltándose nuevamente la relación con caracteŕısticas
productivas, reproductivas e inmunológicas como posibles caracteŕısticas que se han
seleccionado en el ganado BON.
3.5. Conclusiones
En este estudio, de acuerdo con los resultados de LD y Ne se evidenció que hay
suficiente diversidad en la población para desarrollar programas mejoramiento genético.
Los resultados de ROH revelaron autocigosidad reciente en la población, aun aśı,
existe buena diversidad en la población. La endogamia en ganado BON venia en
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aumento constante pero en los últimos años se ha visto una disminución de los niveles
de endogamia, la alta correlación ente FROH-FPED, sugiere que FPED puede ser
un método adecuado para analizar la endogamia y FROH es bueno estimando la
autocigosidad reciente. Además, la endogamia por departamento fue diferente lo que
sugiere que podŕıa haber una estructuración de la población. Finalmente, en especial
en los BTA 20 y BTA 14, se encontraron genes relacionados a ontoloǵıas biológicas,
inmunoloǵıa, reproducción y tolerancia a la radicación que son caracteŕısticas asociadas
a la rusticidad que sean han definido en el ganado BON, además, con QTLs que se han
relacionado con caracteŕısticas similares.
Por otra parte, considerando la endogamı́a reciente, y que algunos desordenes genéticos
están asociadas con ella se evaluó la frecuencia genot́ıpica de genes asociados a
enfermedades genéticas con miras al establecimeinto del programa de conservación y
selección en el ganado BON.
Aprobación ética
Para la ejecución de este trabajo se contó con la aprobación del comité de ética para el
cuidado y uso de animales mediante CICUA-005 de 2016 expedido por la Universidad
Nacional de Colombia, Sede Medelĺın.
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Bugno-Poniewierska, M. The use of runs of homozygosity for estimation of recent
inbreeding in Holstein cattle. Journal of Applied Genetics 57, 4 (2016), 527–530.
[16] Howrigan, D. P., Simonson, M. A., and Keller, M. C. Detecting autozygosity
through runs of homozygosity: A comparison of three autozygosity detection
algorithms. BMC Genomics 12 (2011).
REFERENCIAS 73
[17] Hu, Z. L., Park, C. A., Wu, X. L., and Reecy, J. M. Animal QTLdb: An improved
database tool for livestock animal QTL/association data dissemination in the
post-genome era. Nucleic Acids Research 41, D1 (2013), 871–879.
[18] Huang, D. W., Sherman, B. T., and Lempicki, R. A. Bioinformatics enrichment
tools: paths toward the comprehensive functional analysis of large gene lists.
Nucleic acids research 37, 1 (2009), 1–13.
[19] Huang, H., Cao, J., Guo, G., Li, X., Wang, Y., Yu, Y., Zhang, S., Zhang, Q.,
and Zhang, Y. Genome-wide association study identifies QTLs for displacement
of abomasum in Chinese Holstein cattle. Journal of Animal Science 97, 3 (2019),
1133–1142.
[20] Hubbard, T. J., Aken, B. L., Ayling, S., Ballester, B., Beal, K., Bragin, E., Brent,
S., Chen, Y., Clapham, P., Clarke, L., Coates, G., Fairley, S., Fitzgerald, S.,
Fernandez-Banet, J., Gordon, L., Graf, S., Haider, S., Hammond, M., Holland,
R., Howe, K., Jenkinson, A., Johnson, N., Kahari, A., Keefe, D., Keenan, S.,
Kinsella, R., Kokocinski, F., Kulesha, E., Lawson, D., Longden, I., Megy, K.,
Meidl, P., Overduin, B., Parker, A., Pritchard, B., Rios, D., Schuster, M., Slater, G.,
Smedley, D., Spooner, W., Spudich, G., Trevanion, S., Vilella, A., Vogel, J., White,
S., Wilder, S., Zadissa, A., Birney, E., Cunningham, F., Curwen, V., Durbin, R.,
Fernandez-Suarez, X. M., Herrero, J., Kasprzyk, A., Proctor, G., Smith, J., Searle,
S., and Flicek, P. Ensembl 2009. Nucleic Acids Research 37, SUPPL. 1 (2009),
690–697.
[21] Keller, M. C., Visscher, P. M., and Goddard, M. E. Quantification of inbreeding due
to distant ancestors and its detection using dense single nucleotide polymorphism
data. Genetics 189, 1 (2011), 237–249.
[22] Khatkar, M. S., Nicholas, F. W., Collins, A. R., Zenger, K. R., Cavanagh, J. A.,
Barris, W., Schnabel, R. D., Taylor, J. F., and Raadsma, H. W. Extent of
genome-wide linkage disequilibrium in australian holstein-friesian cattle based on
a high-density snp panel. BMC genomics 9, 1 (2008), 187.
[23] Kirin, M., McQuillan, R., Franklin, C. S., Campbell, H., Mckeigue, P. M., and
Wilson, J. F. Genomic runs of homozygosity record population history and
consanguinity. PLoS ONE 5, 11 (2010), 1–7.
REFERENCIAS 74
[24] Kruglyak, L. Prospects for whole-genome linkage disequilibrium mapping of
common disease genes. Nature Genetics 22, 2 (1999), 139–144.
[25] Lawless, N., Vegh, P., O’Farrelly, C., and Lynn, D. J. The role of microRNAs in
bovine infection and immunity. Frontiers in Immunology 5, NOV (2014), 1–7.
[26] Lee, S. H., Cho, Y. M., Lim, D., Kim, H. C., Choi, B. H., Park, H. S., Kim,
O. H., Kim, S., Kim, T. H., Yoon, D., and Hong, S. K. Linkage disequilibrium and
effective population size in Hanwoo Korean cattle. Asian-Australasian Journal of
Animal Sciences 24, 12 (2011), 1660–1665.
[27] Lewis, W. R., Malarkey, E. B., Tritschler, D., Bower, R., Pasek, R. C., Porath,
J. D., Birket, S. E., Saunier, S., Antignac, C., Knowles, M. R., Leigh, M. W.,
Zariwala, M. A., Challa, A. K., Kesterson, R. A., Rowe, S. M., Drummond, I. A.,
Parant, J. M., Hildebrandt, F., Porter, M. E., Yoder, B. K., and Berbari, N. F.
Mutation of Growth Arrest Specific 8 Reveals a Role in Motile Cilia Function and
Human Disease. PLoS Genetics 12, 7 (2016), 1–18.
[28] Li, Y., and Kim, J. J. Effective population size and signatures of selection
using bovine 50K SNP chips in Korean native cattle (Hanwoo). Evolutionary
Bioinformatics 11 (2015), 143–153.
[29] Marras, G., Gaspa, G., Sorbolini, S., Dimauro, C., Ajmone-Marsan, P., Valentini,
A., Williams, J. L., and MacCiotta, N. P. Analysis of runs of homozygosity and
their relationship with inbreeding in five cattle breeds farmed in Italy. Animal
Genetics 46, 2 (2015), 110–121.
[30] Mart́ınez, R., Vásquez, R., Gallego, J., Gómez, Y., Moreno, F., Fernández, J.,
Tobon, J., Neira, J., Córdoba, S., Maldonado, J., Trujillo, L., Pedraza, A., Rocha,
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Caṕıtulo 4
Frecuencia de desórdenes genéticos y de genes
mayores de importancia productiva en ganado
Blanco Orejinegro (BON) de Colombia
El contenido de este caṕıtulo será sometido en la Revista Australian Veterinary Journal,
ISSN 0005-0423 (versión impresa), ISSN 1751-0813 (versión en ĺınea).
4.1. Resumen
Determinar las frecuencias genot́ıpicas para marcadores asociados a desórdenes
genéticos, variantes mayores de importancia sobre caracteŕısticas productivas y
reproductivas en el ganado (BON), con miras a fortalecer su cŕıa y conservación. En
este estudio, Se estimó la endogamia individual por pedigŕı (n=7799, 10 generaciones)
utilizando el programa MTDFNRM. Adicionalmente, se genotiparon 419 animales
BON de diferentes regiones de Colombia, 70 con el chip GGP Bovine 150K y 349
con GGP Bovine 50K. De la información del chip, se seleccionaron los marcadores
asociados a 50 desórdenes genéticos, 52 variantes de genes mayores relacionados con
caracteŕısticas de importancia productiva y 12 variantes relacionadas con la coloración
del pelaje, presencia de cuernos y adaptación. A partir de la información se estimaron
las frecuencias genot́ıpicas y del alelo menor. La anotación de los desordenes genéticos
se identificó mediante la herramienta OMIA. El coeficiente de endogamia a partir del
pedigri fue de 4.41 %. Se encontraron portadores en 16 de los desórdenes genéticos
evaluados en la población BON pero en muy bajas frecuencias (de 0.24 a 2.46 %),
no hubo presencia de individuos homocigóticos para las afecciones. Los portadores
estuvieron asociados a afecciones como BLAD, DUMPS, Citrulinemia, sindactilia,
CMD, Pompes, WS, EB, Protoporphyria, entre otras. Genes de importancia para
el color como TYR, TYR1, MC1R (MSHR), PMEL, se encontraron casi fijados, al
igual que el alelo relacionados con ausencia de cuernos (polled) y la caracteŕıstica
de adapatación al trópico slick coat. Marcadores asociados a la producción y calidad
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de la leche como β-lactoglobulina, Kappa Caseina C, β-Caseina, Yellow Fat y genes
de fertilidad, presentaron frecuencias variables indicando potencial de selección. En
conclusión, La frecuencia de alelos de desordenes genéticos en el ganado BON fue
muy baja, lo que sugiere pocos problemas de afecciones genéticas siendo sindactilia
la condición más frecuente. Los marcadores asociados a color estuvieron casi fijados,
al igual que la ausencia de cuernos, los marcadores de producción y reproducción
presentaron más variabilidad para selección.
Palabras Clave: ganado criollo; desorden genético; polimorfismo genético; sindactilia.
Abreviaturas Deficiencia de adhesión leucocitaria bovina , (BLAD); Deficiencia de
monofosfato sintasa de uridina, (DUMPS); Distońıa muscular congénita 2, CMD2;
Enfermedad de almacenamiento de glucógeno II, Pompes; Śındrome de Weaver,
WS; Enfermedad epidermólisis ampollosa, EB; Holstein Haplotipo 1, HH1; Ayrshire
Haplotipo 1, AH1; Tirosinasa, TYR; protéına 1 relacionada con la tirosinasa, TYRP1 ;
Black Red Coat Color, MC1R (MSHR); Silver dilutor, PMEL, presencia de cuernos,
POLLED.
4.2. Introducción
El ganado Blanco Orejinegro (BON), es una raza criolla descendiente del ganado
europeo tráıdo por loa españoles a América, que se adaptó a las condiciones montañosas
de los Andes colombianos durante más de 500 años [14]. La raza presenta ancestŕıa
británica e ibérica principalmente [28], pelaje corto y una coloración blanca en su capa
a diferencia de la mayoŕıa de los ganados criollos de América. Su proceso de adaptación
le permitió desarrollar caracteŕısticas como alta rusticidad, resistencia a algunas
enfermedades y parásitos, habilidad para sobrevivir bajo condiciones ambientales
dif́ıciles, capacidad de degradar forrajes de baja calidad y una buena eficiencia
reproductiva [28, 5]. Sin embargo, con la llegada de los ganados especializados su
número disminuyó principalmente por absorción racial, lo que llegó a poner en riesgo
a la población con la posible introgresión de desórdenes genéticos de los ganados
introducidos. [27, 29].
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En los últimos años la población de BON se ha ido recuperando, debido a la promoción
de las bondades que presenta y que pueden ser aprovechadas en el trópico alto ante el
cambio climático, lo que ha hecho que aumente su cŕıa y se implementen programas de
mejoramiento genético, aunque aún se desconozcan muchos aspectos relacionados con
la raza y los efectos de su historia evolutiva. Por ejemplo, se desconoce el efecto de la
reducción del tamaño poblacional sobre la endogamia y la prevalencia de desórdenes
genéticos en la población BON de Colombia, aspecto importante en la cŕıa selectiva de
los bovinos. Las enfermedades y anomaĺıas genéticas conducen al bajo rendimiento
productivo de los animales, no sólo por el efecto de los genes letales y deletéreos,
sino por los problemas que se pueden generar en el desempeño y solidez estructural
de los animales por otro tipo de genes [12]. La identificación y eliminación de los
animales afectados es crucial en los programas de mejoramiento genético. Sin embargo,
los animales portadores son el principal obstáculo para que los criadores controlen
la diseminación de desórdenes genéticos en la población, debido a que en ocasiones
presentan caracteŕısticas rentables (musculatura desarrollada, alta producción de leche,
aumento de protéınas de la leche y contenido de grasa) [18]. La principal manera para
la erradicación se ha basado en la selección de machos libres de desórdenes genéticos,
pero dependen del genotipado de los animales antes de la utilización del semen en
los sistemas productivos. Las enfermedades y condiciones genéticas causan pérdidas
económicas importantes en la producción bovina, incluso se han reportado pérdidas
económicas de casi USD $11 millones en los Estados Unidos causadas por la reducción
de la fertilidad y los embriones afectados con enfermedades genéticos. [13].
Por otra parte, existen algunos genes mayores con marcadores importantes sobre
diferentes caracteŕısticas productivas de importancia económica que pueden ser usados
para entender la vocación del ganado BON y favorecer su selección en los programas de
mejoramiento genético, Más aún, si se tiene en cuenta la importante demanda de carne
y leche que ha llevado a la inevitable selección de ganado altamente productivo y a la
introducción de razas extranjeras en el páıs. Por lo anterior, el objetivo de este estudio
fue determinar las frecuencias genot́ıpicas para desórdenes genéticos, marcadores de
importancia en la producción y genes asociados al color en el ganado BON de Colombia.
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4.3. Materiales y Métodos
Animales y extracción de ADN : La muestra tomada en estudio estuvo conformada
por un total de 419 animales de 14 hatos de criadores BON de Colombia, de los cuales
a 404 se les realizó extracción de ADN a partir de sangre y 15 a partir de semen. Se
seleccionaron animales de cada hato teniendo en cuenta que el tamaño de muestra fue
proporcional al tamaño del hato. Se recolectó sangre por punción de la vena cocćıgea con
agujas número 21 utilizando tubos BD vacutainer® con EDTA como anticoagulante
a 404 animales. Las muestras obtenidas se conservaron en refrigeración en una nevera
portátil hasta ser llevadas al laboratorio multifuncional de la Universidad Tecnológica
de Pereira. Una vez en el laboratorio se almacenaron a 4◦C hasta la extracción de ADN.
Las 15 pajillas de semen de toros con un importante número de hijos se conservaron en
termos de nitrógeno a -196◦C. A las muestras de sangre y semen se les realizó extracción
de ADN con el kit Thermo Scientific GeneJET Genomic ADN Purification siguiendo
las recomendaciones del fabricante. Finalmente, el ADN obtenido se almacenó a -20◦C.
Posteriormente, se chequeo la calidad del ADN teniendo en cuenta la relación
A260/270 (> a 1.7) y la concentración del ADN en ng (> 500ng) mediante
NanoDropTM 2000/2000c Spectrophotometers (Thermo ScientificTM, Madison, WI,
USA). También se verificó la integridad del ADN mediante la técnica de electroforesis
en un gel de agarosa al 1 %. Despues, el ADN total de los individuos seleccionados fue
liofilizado usando un equipo Console FreeZoneTM (LabconcoTM, Kansas city, MO, USA)
y posteriormente fue enviado a Neogen Genomics (https://genomics.neogen.com/en)
para el genotipado.
Genotipado: Se genotiparon 419 animales de 6 regiones de Colombia; 92 en Antioquia,
60 en Caldas, 48 en Cundinamarca, 36 en Meta, 132 en Risaralda y 51 en Tolima; de los
cuales, 116 fueron machos y 303 hembras, de todos los grupos de edades (últimas cuatro
generaciones). Los 70 animales más representativos (con más hijos en la población)
fueron genotipados con el chip de alta densidad GGP Bovine 150K (140,668 SNPs)
y 350 con los chips de las dos densidades, por este motivo la suma final fue de 419
animales. Se tuvieron en cuenta 50 mutaciones para desórdenes genéticos reportadas en
las razas de ganado, teniendo en cuenta que se desconoce la posible introgresión en algún
momento de la historia evolutiva del ganado BON. Se evaluaron los marcadores tipo
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SNP o INDEL incluidos en el chip para las diferentes desórdenes genéticos, los cuales
presentan la evaluación por triplicado para cada animal. Sólo se consideró positivo un
animal cuando se presentó coincidencia en todas las repeticiones presente en el chip
de genotipado. Para los desórdenes, los genotipos se denotaron como 11 cuando el
individuo fue homocigótico para el desorden genético, 12 cuando fue portador y 22
para los animales libre (no portadores). Es importante aclarar que los dos arreglos que
se utilizaron incluyen algunos desordenes diferentes, por lo que algunas enfermedades
sólo se evaluaron en 70 o 350 animales.
Finalmente, se tomó la información y se estimaron las frecuencias genot́ıpicas de
algunos marcadores asociados a caracteŕısticas morfológicas como la coloración y la
presencia de cuernos (Polled). También se estimó la frecuencia de algunos genes mayores
asociados con rusticidad, caracteŕısticas productivas y algunas variantes genéticas
candidatas previamente reportadas por Ortega et al., (2017) como significativas para
varias caracteŕısticas reproductivas en Bovinos, debido a que estas caracteŕısticas
son de gran importancia para los procesos selectivos y de conservación. Para todas
las caracteŕısticas, los genotipos se denotaron como 11 (homocigóticos), 12 para
heterocigóticos y 22 para el otro tipo de homocigóticos.
Frecuencias: Las frecuencias genot́ıpicas y la frecuencia del alelo menor (MAF)
se calcularon utilizando el programa estad́ıstico R [38]. Posteriormente, la mutación
para cada desórdenes genéticos se identificó mediante la base de datos OMIA (Online
Mendelian Inheritance in Animals) y se realizó la anotación respectiva.
Coeficiente de endogamia: Considerando que gran parte de las afecciones evaluadas
son autosómicas recesivas y estas aumentan su frecuencia con la endogamia, se estimó
el coeficiente de endogamia de Wright usando la información disponible en el pedigŕı
del ganado BON, correspondiente a 7799 animales nacidos entre 1975 y 2018 (10
generaciones, 4,3 años por generación) con información de 396 toros diferentes y 2140
madres. El coeficiente de endogamia individual (F) se estimó mediante MTDFNRM
del programa MTDFREML [7]. Cuando se encontraron varios animales con al menos
un alelo de la enfermedad, se reconstruyó la genealoǵıa mediante el programa pedigree
Viewer v6.5f y se identificó la relación entre los individuos con el fin de identificar el
posible origen.
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4.4. Resultados y discusión
Resultados
El coeficiente de endogamia calculada a partir del pedigri fue de 4.41 %. Los
desórdenes genéticos evaluados de la población BON se detallan En la tabla 4.1,
donde el genotipo 11 representa los animales con la condición genética, los genotipos
denotados como 12 corresponde a los portadores y los 22 los individuos libres. No
se encontraron individuos homocigóticos afectados en el ganado BON y la frecuencia
del alelo menor fue cero o muy cercana a cero en todos los casos. Sin embargo, se
evidenció presencia de portadores para desórdenes genéticos como BLAD (n=2, 0.48 %),
Deficiencia de monofosfato sintasa de uridina (n=2, 0.48 %), Citrulinemia (n=1, 0.24 %),
Sindactilia-241 (n=10, 2.46 %), Sindactilia-2179 (n=1, 0.24 %), Distońıa muscular
congénita 2 (n=1, 0.24 %), Axonopat́ıa degenerativa (n=1, 0.24 %), Epidermólisis
ampollosa (n=1, 0.24 %), Pompes 1057 BR (n=1, 0.24 %), Pompes 1783 BR (n=1,
0.24 %), Goitre familial (n=1, 0.24 %), Weaver śındrome(n=1, 0.24 %). Presencia de
portadores de marcadores asociados a la fertilidad en diferentes razas como los
haplotipos de aborto en Holstein HH1 (n=1, 0.24 %). El desorden genético con mayor
frecuencia de portadores fue para Sindactilia-241 que presento 10 portadores, de los
cuales ocho fueron hembras y dos machos (no reproductores), la mayoŕıa de un solo
hato (n=8). Mediante el análisis del pedigŕı los 10 animales afectados fueron rastreados
por sus padres y se evidenció en menos de dos generaciones un único ancestro común
que fue reproductor del hato. No se encontró ningún individuo homocigótico para
los desórdenes evaluados. Otras enfermedades donde se observó portadores fueron:
Mucopolysaccharidosis IIIB, Protoporphyria y Pseudomytonia, cada una con un solo
individuo.
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Tablas 4.1: Animales BON portadores de desórdenes genéticos
Disease Breed OMIA ID Gen Description Chr:position-mutattion Frecuencias
genotipicas







350 0 0 100
Angus Dwarfism Angus 001485-9913 PRKG2
6:g.97667351C>T,c.1573C>,p.Arg525*
6:g.97667351,c.2032C>T,p.Arg678*





001541 MOCS1 23:g.13833868-13833869delCA,c.1224-1225delCA* 419 0 0 100







000595-9913 ITGB2 1:g.145114963A>G,c.383A>G, p.Asp128Gly 419 0 0.48 99.52
Brahman Dwarfism - - - - 350 0 0 100
Abortion due to
haplotype BH2
Brown Swiss 001939-9913 TUBD1
19:g.11063520T>C,c.757T,p.His210Arg,
rs383232842






28:g.8508619A>G,c.6044A>G, p.His2015Arg 350 0 0 100
Chondrodysplasia
(EVC2)
Wagyu 000187 EVC2 6:g105431703C>T,c.1356C> T 419 0 0 100
























29:g.24610495T>C,c.809T, p.Leu270Pro 419 0 0.24 99.76
Crooked tail
śındrome














000262-9913 UMPS 1:g.69756880C>T,c.1213C>,p.Arg405* 419 0 0.48 99.76
Degenerative-
Axonopathy




Red Holstein 000162-9913 OPA3 18:g.53546443C>T,c.343C>, p.Gln115* 419 0 0 100
Ehlers-Danlos Holstein 001716 EPYC 5:g.20922527,c.258G>T,p.S87N 348 0 0 100
Epidermolysis
bullosa (EB)
Hereford 001678 LAMC2 16:g.64223528-64289609 419 0 0.24 99.76
Factor XI
deficiency

















Shorthorn 000419-9913 GAA 19:g.53102004,c.2454 2455delCA, p.Thr819Arg 348 0 0 100
Glycogen storage
disease V (GSDV)
Charolais 001139-9913 PYGM 29: g.43611783, c.1468C>T, p.Arg490Trp 419 0 0 100
Goitre familial
Afrikander
Charolais 000424 TG 14:g.9487845C>T,c.1963C>T 349 0 0.29 99.71
Abortion due to
haplotype HH1
Friesian Holstein 000001-9913 APAF1
5:g.63150400C>T,c.1741C,p.Gln581*,
rs448942533
410 0 0.24 99.76
Holstein fertility
haplotype HH3




Holstein 001826 GART 1:g.1277227A>C,c.869A>C 349 0 0 100
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Disease Breed OMIA ID Gen Description Chr:position-mutattion N 11 12 22
Hypotrichosis BG Belted Galloway 002230 HEPHL1 29:g.695072A¿T,c.1684A¿T, 419 0 0 100
Hypotrichosis-PMel Hereford 001544 PMEL
5:g.57,669,913-57,669,915delTTC,
c.50-52delTTC,p.L19del









419 0 0 100
Abortion due to
haplotype JH1





























349 0 0 100
Mucopolysaccharidosis
IIIB




Angus, Limousin 000683-9913 MSTN
2:g.6213980A>C,c.282C>A,p.Phe94Leu,
rs110065568
419 0 0 100
Myasthenic
syndrome (CMS)
Brahman 000685 CHRNE 19:g.27119615,c.448-467del 349 0 0 100
Perinatal weak calf
śındrome (WCS)










001464-9913 ATP2A1 25:g.26198573G>A,c.491G>A,p.Arg164His 419 0 0.2 100








Braunvieh 000939-9913 KDSR 24:g.62138763G>A,c.562G>A, p.Ala188Thr 419 0 0 100
Syndactyly-241
(Exon 3)
Simmental 000963 LRP4 15:g. 77684253,c.241G>A, p.G81S 417 0 2.46 97.60
Syndactyly-2719
(Exon 20)
Crossbreed 000963 LRP4 15:g.77686731G¿A,c.2719G¿A,p.G907R 419 0 0.24 99.76
Syndactyly-3595
(Exon 26)







419 0 0 100
Weaver śındrome
(WS)
Brown Swiss 001247 PNPLA8 4:g.49878773G>A,c.1703G>A 419 0 0.24 99.76
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Por otra parte, los genes relacionados con el color del pelo para el gen T irosinasa el
genotipo GG estuvo fijado en la población, para el gen TYRP1 el genotipo GG se
observó en mayor frecuencia (99.43 %), para el gen MC1R-EBR el alelo C estuvo casi
fijado, y para el gen PMEL en la población estuvo fijado el alelo G para la ausencia
de cuernos (caracteŕıstica polledness) se observó mayormente el genotipo GG asociado
a ausencia de cuernos. Para la caracteŕıstica slick coat (mapeada en el gen RPRL), el
genotipo común fue CC (Tabla 4.2), lo que concuerda con los observado en el pelaje
del ganado BON. Por otra parte, resulta interesante observar que para el gen PLAG1
que ha sido asociado a la estatura en bovinos [48], el genotipo más común fue el GG
que corresponde a animales más pequeños, caracteŕıstica común en el ganado BON.
Tablas 4.2: Frecuencias genot́ıpicas de marcadores morfológicos y de adaptación en la
población BON de Colombia
Gene name Genotypes 0-1-2 trait associated N MAF
Genotypic freq ( %)
11 12 22
Dominant Red TT-TC-CC Colour 419 0.00 0.00 0.24 99.76
Horned/Polled AA-AG-GG Polled 350 0.00 0.29 0.29 99.43
MC1R (coat color) DD-DI-II Colour 347 0.01 0.29 2.02 97.69
MC1R-EBR (coat color) TT-TC-CC Colour 349 0.00 0.29 0.00 99.71
MC1R-346 (coat color) TT-TC-CC Colour 349 0.00 0.00 0.29 99.71
MC1R-358 (coat color) TT-TC-CC Colour 348 0.09 0.86 17.24 81.90
PLAG1 TT -TG-GG Stature 418 0.28 8.37 38.28 53.35
Tyrosinase-OCA (albinism) AA-AG-GG Colour 419 0.00 0.00 0.00 100.00
TYRP1 (Dun coat color) AA-AG-GG Colour 350 0.00 0.29 0.29 99.43
Silver dilutor PMEL AA-AG-GG Colour 419 0.00 0.00 0.00 100.00
UMD3-39263696 (Slick coat) GG-GC-CC Adaptation 349 0.00 0.00 0.29 99.71
UMD3-39339348 (Slick coat) TT-TC-CC Adaptation 350 0.00 0.00 0.29 99.71
Con respecto a los genes relacionados con la producción y calidad de leche, para
β-lactoglobulina los alelos más frecuentes fueron los catalogados dentro de la variante
genética β, aunque solo para la variante asociada la posición 3065 se presentó mayor
frecuencia la variante D. Para κ-Casein se observó una mayor frecuencia de alelos
que permiten clasificar la kappa caséına como A, de menor rendimiento quesero. Para
β-Caseinas los alelos más frecuentes permitieron clasificar la variante de β-Caseina
con el alelo A1 y para Yellow Fat en la mayoŕıa de los animales estuvo presente el
genotipo GG (tabla 4.3). Algunas variantes en el gen DGAT1, CAPN1 y CDH1 3 se
presentaron en frecuencias intermedias. Finalmente, para los genes relacionados con la
fertilidad en BON, previamente reportados por su asociación con tasa de preñez de las
hijas (FCER1G, C7H19orf60, BSP3, TBC1D24, CSNK1E, RABEP2, OCLN ) tasa de
concepción de vacas (FCER1G, GCNT3, ACAT2, IBSP, AP3B1, CAST ), d́ıas abiertos
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(CD14, BCAS1 ) y tasa de concepción de vaquillas (HSD17B7, CACNA1D, CD40 ),
se presentaron frecuencias intermedias, lo que sugiere que aún existe una variabilidad
genética importante en estos caracteres [34, 33].
Tablas 4.3: Frecuencias genot́ıpicas de variantes mayores asociadas con caracteŕısticas
productivas y reproductivas la población BON de Colombia.
Gene name Genotype trait associated N MAF
Genotypic freq (%)
11 12 22
rs42536809 (CDH13) AA-AC-CC Consume residual 70 0.27 7.14 40 52.86
Japanese Black fertility (PKP2) DD-ID-II Fertility 419 0.41 17.18 47.02 35.8
rs109137982 (FCER1G) AA-AG-GG Fertility 418 0.28 10.53 34.21 55.26
rs109332658 (C7H19orf60) CC-TC-TT Fertility 416 0.27 53.61 38.46 7.93
rs109621328 (CD14) CC-TC-TT Fertility 407 0.16 0.25 31.7 68.06
rs109669573 (BCAS1) CC-TC-TT Fertility 419 0.43 33.65 46.3 20.05
rs109711583 (HSD17B12) AA-AG-GG Fertility 419 0.3 8.83 42 49.16
rs109830880 (GCNT3) CC-CT-TT Fertility 419 0.05 0 10.5 89.5
rs109967779 (ACAT2) CC-TC-TT Fertility 418 0.41 34.21 49.28 16.51
rs110217852 (BSP3) AA-AG-GG Fertility 419 0.28 51.07 41.29 7.64
rs110660625 (TBC1D24) AA-AG-GG Fertility 406 0.14 3.94 20.44 75.62
rs110789098 (IBSP) CC-TC-TT Fertility 419 0.22 5.01 34.84 60.14
rs110828053 (HSD17B7) CC-TC-TT Fertility 419 0.43 20.05 45.82 34.13
rs111015912 (LDB3) CC-TC-TT Fertility 419 0.18 67.54 29.12 3.34
rs133449166 (CSNK1E) AA-AC-CC Fertility 419 0.4 15.99 48.69 35.32
rs133700190 (AP3B1) CC-TC-TT Fertility 418 0.13 74.64 24.4 0.96
rs133729105 (RABEP2) AA-AG-GG Fertility 419 0.25 5.25 39.14 55.61
rs134264563 (OCLN) AA-AG-GG Fertility 418 0.36 40.19 47.37 12.44
rs135744058 (CACNA1D) AA-AG-GG Fertility 419 0.38 38.9 45.82 15.27
rs137601357 (CAST) CC-TC-TT Fertility 345 0.4 15.65 48.99 35.36
rs41711496 (CD40) AA-AG-GG Fertility 419 0.43 32.22 49.88 17.9
rs41766835 (APBB1) AA-AG-GG Fertility 417 0.16 70.26 27.82 1.92
rs41893756 (FUT1) AA-AG-GG Fertility 419 0.46 29.12 48.93 21.96
rs43745234 (FSHR) CC-CG-GG Fertility 419 0.19 4.3 30.31 65.39
UFL-FGF2ag AA-AG-GG Fertility 419 0.34 44.15 43.44 12.41
UFL-rs109032590 (BOLA DMB) CC-TC-TT Fertility 419 0.42 35.08 46.54 18.38
Calpaina (CAPN1) GG-CG-CC Meat 70 0.3 52.86 34.29 12.86
B-Casein (6687) GG-GA-AA Milk 349 0 99.71 0.29 0
B-Casein (8163) CC-CA-AA Milk 349 0 100 0 0
B-Casein (8178) AA-AC-CC Milk 349 0 99.43 0.57 0
B-Casein (8219) CC-CA-AA Milk 348 0 100 0 0
B-Casein (8267) CC-CG-GG Milk 349 0.04 91.69 8.31 0
B-Casein (8356) CC-CT-TT Milk 349 0.01 97.13 2.87 0
B-Casein (8463) CC-CG-GG Milk 349 0 100 0 0
B-Casein (8491) TT-TC-CC Milk 350 0 99.43 0.57 0
DGAT1A-4939 AA-AG-GG Milk 416 0.2 63.7 33.17 3.13
DGAT1A-57820 CC-TC-TT Milk 416 0.27 7.21 40.38 52.4
BGHR1 GG-GA-AA Milk 349 0 100 0 0
K Casein 355 (GNSC355) AA-AG-GG Milk 350 0 99.71 0.29 0
K-Casein 12951 (12951) Var AB GG-AG-AA Milk 350 0 99.71 0.29 0
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K-Casein 319 (GNSC319) AA-AC-CC Milk 348 0.29 50 41.38 8.62
Lactoferrina (LIF) AA-AG-GG Milk 350 0.02 96.86 3.14 0
Stearoyl-CoA desauratse 1 GG-AG-AA Milk 70 0.05 90 10 0
Yellow milk Fat GG-GA-AA Milk 419 0 99.76 0.24 0
β-lactoglobulin (3065) CC-CG-GG Milk 349 0 0 0 100
β-lactoglobulin (3080) CC-CT-TT Milk 349 0 99.71 0.29 0
β-lactoglobulin (3982) CC-TC-TT Milk 349 0.33 46.13 41.26 12.61
β-lactoglobulin (4003) GG-GT-TT Milk 350 0 99.71 0 0.29
β-lactoglobulin (4027) CC-CG-GG Milk 348 0 100 0 0
β-lactoglobulin (5174) CC-TC-TT Milk 419 0.38 16.47 43.68 39.86
β-lactoglobulin (5233) AA-AG-GG Milk 349 0 100 0 0
β-lactoglobulin (5263) CC-TC-TT Milk 337 0.36 43.32 41.54 15.13
Discusión
Las desórdenes genéticos están presentes en todas las razas de ganado [12]. La
endogamia es un factor importante en la aparición y propagación de estas, incluso
el uso masivo de toros genéticamente relacionados y la inseminación artificial pueden
acelerar la dispersión de alelos nocivos [2, 11], por lo que la identificación de sementales
portadores de alelos nocivos es clave para los programas de control y erradicación de
enfermedades y desordenes genéticos.
Una de las enfermedades genéticas evaluadas de mayor importancia es la deficiencia
de adhesión leucocitaria bovina (BLAD), es una condición autosómica recesiva, que
se debe a una mutación sin sentido en el gen CD18, ahora conocido como ITGB2
[45]. BLAD se caracteriza por una disminución en la expresión de las β2-integrinas
en los leucocitos [25], lo que conduce a una expresión reducida de neutrófilos y
una inmunidad innata inadecuada. En la población BON evaluada se detectaron dos
portadores heterocigotos (0.48 %) un macho joven y una hembra los cuales no estuvieron
relacionados entre ellos tras el analisis de pedigŕı. En BON no existen reportes de
frecuencias de desórdenes genéticos, pero otros estudios han reportado frecuencias
mayores en ganado especializado, por ejemplo en vacas Holstein brasileñas encontraron
frecuencia de portadores de 5.7 % [40], en Holstein de Turqúıa de 4.0 % [30], y en Holstein
de Colombia (2.0 %) [4]. La presencia de portadores BLAD y otros de los desórdenes
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evaluados en el ganado BON puede deberse a algún proceso de introgresión del ganado
Holstein, porque la mayoŕıa de los desórdenes son más frecuentes en esa raza y es una de
las razas más comunes en el trópico alto de Colombia, aunque no se puede descartar la
posibilidad de que el alelo provenga de la población fundadora, por lo que es necesario
realizar más estudios para concluir adecuadamente.
La Deficiencia de monofosfato sintasa de uridina (DUMPS), esta es una afección
autosómica recesiva que se produce por la deficiencia de la enzima que cataliza la
conversión de ácido orótico en uridina-5’-monofosfato, que es el precursor de la citosina
y la timina [10]. Los portadores son fenot́ıpicamente normales, pero solo cuentan con la
mitad de la actividad de la enzima monofosfato sintasa de uridina y durante la lactancia,
excretan un nivel elevado de ácido orótico en la leche y la orina [22]. En la población
BON se evidenciaron dos portadores machos (0.48 %) no relacionados en el pedigŕı. No
se encontraron reportes previos en ganado BON, tampoco en otras razas en Colombia,
pero Zepeda et al (2018) reporto un resultado similar en ganado Braunvieh de México
donde las frecuencias alélicas fue de 0.3 % [52]. Portadores de esta enfermedad han sido
reportados también en Holstein de Argentina (0.96 % en toros y 0.11 % en vacas) [35].
La Citrulinemia es una condición genética autosómica recesiva es causada por la
deficiencia en la actividad de la enzima argininosuccinato sintasa producida por el
gen ASS1, generando altos niveles de amoniaco en la sangre [23]. En la población en
este estudio encontró 1 portador macho (0.24 %). Sun et al (2011) reportó un resultado
similar en ganado Holstein Chino con dos portadores (0.23 %). En una la población
Friesian de 46 animales 28 fueron portadores de Citrulinemia [23]. Los śıntomas cĺınicos
a aparecen a las horas del nacimiento observándose de depresión temprana seguida de
caminar sin rumbo, presionar la cabeza, ceguera aparente, lo que lleva a reclinación,
bramidos, espuma en la boca, convulsiones y posteriormente la muerte del animal [23].
Sindactilia (Mulefoot), se caracteriza por la fusión o estenosis de las falanges funcionales,
esta condición dificulta el montaje natural en toros, y predispone al animal a hipertermia
cuando se encuentra en temperaturas ambientales altas, por lo que resulta indeseada
en las producciones. Duchesne et al (2006) reportaron una sustitución no conservativa
de CpG/ApT en el exón 33 del gen LRP4 bovino Holstein [17]. Johnson y col.
(2006) informaron una mutación diferente en el mismo gen LRP4 en el ganado Angus
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(transición de G a A). También se evidenciaron portadores para las mutaciones en el
exon 3 (c.241G> A) y 20 (c.2719G> A) como se observa en la tabla 1 En este estudio
se evidenciaron 10 animales BON portadores de la mutación c.241G> A en el exón
3 (2.46 %). Además, los individuos presentaron relación debido a un ancestro común.
La mayoŕıa pertenećıan a un hato donde también se ha tenido cŕıa de Holstein, lo
que podŕıa explicar una posible introgresión. También se evidenció un portador para
la mutación de sindactilia 2719 (exón 20) del gen LRP4 (0.24 %). Con respecto a la
mutación más frecuente en este trabajo, Drögemüller y col. (2006) consideran el cambio
c.241G>A (M241) como benigno sin signos cĺınicos [16]. Por otra parte, Cole et al (2016)
reporto 20 animales Holstein con esta condición de Francia y Estados Unidos. En ganado
Braunvieh de México hubo una frecuencia de 4.14 % de animales afectados [52], aunque
en este trabajo no se encontró ningún individuo homocigótico para la condición.
Distońıa muscular congénita 2 (CMD2), es causada por una mutación sin sentido en el
gen SLC6A5 que codifica el transportador neuronal de glicina GlyT2 dependiente de
Na+/Cl-12. Para esta enfermedad se reportó 1 animal macho (0.24 %). En el ganado Azul
Belga se reportó que el 4.6 % eran portadores de CMD2 [11, 19], en Belga azul de Reino
Unido se reportó la misma mutación [19]. En humanos esta mutación se caracterizan
por presentar una respuesta de sobresalto exagerada a est́ımulos táctiles o acústicos
que resulta en hipertońıa muscular [39], śıntomas que han sido similares en la raza Azul
Belga [11].
La enfermedad de almacenamiento de glucógeno II (Pompes), es un trastorno
hereditario recesivo, causado por una mutación sin sentido en el gen GAA que codifica
la enzima ácido α-glucosidasa, necesaria para descomponer el glucógeno en los lisosomas
[44]. En este estudio se reportaron 1 portador (0.29 %) de la mutación en posición 1057
y otro en la posición 1783 (0.29 %). Zepeda-Batista et al (2018) identificaron un animal
homocigoto (0.30 %) en ganado Braunvieh de México. Según Brooks y Koeberl (2015)
mencionan que este desórden podŕıa ser de raza espećıfica, por lo tanto no todas las
razas desarrollan la enfermedad [9].
El śındrome de Weaver (WS), es una enfermedad neurodegenerativa que causa cambios
patológicos de la mielina vainas en la médula espinal [46]. Se debe a una mutación
sin sentido (R560Q) en sitios invariantes de los insectos a los mamı́feros en el gen que
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codifica la espastina (SPAST o SPG4 ) [46]. En este estudio, se evidenció 1 portador
(0.24 %) para WS. En la raza Braunvieh de México se evidenció una frecuencia del
0.8 % de animales heterocigotos para esta enfermedad [52].
La enfermedad epidermólisis ampollosa (EB), es causada a una deleción de 2.4 kb que
abarca el primer exón del gen LAMC2, que codifica la protéına laminina gamma 2
[31]. En la población BON se evidenció 1 portador (0.24 %). Se observó la presencia de
esta enfermedad en otras razas como Braunvieh [52] y Danish Hereford [31]. EB causa
afecciones cutáneas de etioloǵıa genética que se caracteriza por ampollas y ulceraciones
alrededor de la boca y extremidades, lo que lleva en este último caso a la separación
del casco del corion, dificultando la movilidad del animal [31].
El Holstein Haplotipo 1 (HH1), es un haplotipo perjudicial en el rendimiento de la
reproducción. HH1 generado por una mutación sin sentido en 1,se cree que trunca
aproximadamente un tercio de la protéına APAF1, que desempeña un papel importante
en el desarrollo del embrión [1]. En este estudio se observó un animal afectado para HH1
(0.24 %). La presencia de estos haplotipos puede provocar una disminución en las tasas
de concepción y aumento de los abortos en el ganado Holstein [49].
Por otra parte, el nombre de ganado Blanco Orejinegro (BON), se debe a sus
caracteŕısticas fenot́ıpicas, ya que posee pelaje corto de color blanco sobre piel negra y
las orejas y el tercio medio de las extremidades son de color negro. En este estudio se
evidenciaron genes relacionados con el color del pelaje. Algunos de ellos son los genes
Tyrosinase (TYR), Tyrosinase-related protein 1 (TYRP1), Dominant Red y Receptor
de melanocortina (MC1R (MSHR)). En los animales evaluados no observó la presencia
de albinismo (Tyrosinase-OCA), que es causado a una inserción de base (926-927insC)
en el gen TYR [42]. Por otra parte, el gen TYRP1 está asociado a varios tonos de
color marrón. Por ejemplo, en el ganado Dexter la coloración marrón, se debe a una
sustitución de aminoácidos His434Tyr en TYRP1, debido a una sustitución de C a T
dentro del exón 7 del gen TYRP1 [6]. En este estudio se encontró una mayor frecuencia
del alelo G para el gen TYRP1, encontrándose casi fijado.
Receptor de melanocortina-1 (MC1R/MSHR), según Lungland et al. (1995), en ganado
noruego e islandés evidenciaron tres alelos en el locus MSHR. El alelo tipo salvaje (E+),
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codifica el receptor funcional normal para MESH. Mientras, el alelo E∧D, contiene la
mutación sin sentido p.Leu99Pro (c.296T>C) [26]. La molécula MSHR se expresará sin
la necesidad de unión a MSH, lo cual genera altos niveles de tirosinasa y por ende, la
producción de eumelalina (color negro) [26]. Por el contrario, el alelo e contiene una
deleción de base única p.Tyr155X (c.772delG), que da lugar a un receptor no funcional
y, por lo tanto, niveles bajos de tirosinasa, resultando en la producción de feomelalina
(color de capa roja). Una copia del alelo E∧D puede producir moléculas funcionales de
MSHR, por lo tanto, para el color negro, este alelo es dominante, mientras que el alelo e
es recesivo [26]. En este estudio 8 animales (2.02 %) presentaron animales presentaron
el alelo D que da la coloración negra, la variante EBR es responsable de fenotipos
negros/rojos43, además se observó la presencia de MCR1 en la posición 346 y 358,
lo anterior podŕıa explicar las caracteŕısticas fenot́ıpicas del ganado BON relacionado
con la piel negra y el pelaje negro en las orejas y el tercio medio de las extremidades.
Tambien, Lawlor et al (2014) mostraron que el color Rojo en ganado Holstein asociado
con el gen receptor de melanocortina 1 (MC1R).
Con respecto al gen PMEL asociado con la dilución o palidez en el color. En el ganado
Charolais se ha reportado la mutación c.64G>A (p.Gly22Arg) que genera una dilución
hacia el el color blanco [20]. En este estudio no se observó esa mutación en la población
BON, se observó el genotipo GG que está relacionado con el color negro que podŕıa ser
consecuente con lo dicho anteriormente con el fenotipo de piel oscura y pelaje negro en
orejas y tercio medio de las extremidades, siendo el pelaje blanco por la acción epistatica
de otro gen. Por otra parte, Por otro parte, en la población BON evaluada se evidenció
la variante genética asociada a la ausencia de cuernos por una mutación relacionada
con la celtica (Polled-celtic) [3], presentándose el genotipo GG en 348 animales. Es
importante mencionar que en la raza BON, aunque se permiten los cuernos, no es una
caracteŕıstica frecuente en la raza.
La caracteŕıstica slick hair coat es una caracteŕıstica de herencia dominante asociada
t́ıpicamente con adaptación a las condiciones tropicales. Las variantes se han reportado
en algunos bovinos criollos de nuevo mundo, y se han mapeado al interior del gen
RPRL. La caracteŕıstica presenta importancia ante el cambio climática porque mejora
la termo-tolerancia y permite mejorar la productividad [24, 36]. Esta caracteŕıstica está
relacionada con la capa de pelo corto y liso en el ganado, el cual se ha sido reportado
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originalmente en ganado Senepol [32], y se ha introducido en Holstein. Dikmen et al
evidenció que los animales Holstein con pelo liso tienen una capacidad termorreguladora
superior en comparación con los animales no lisos y mostraron una disminución menos
drástica en la producción de leche durante el verano [15].
En este estudio se observaron otros genes de importancia en la raza BON como la Kappa
Caseina C (KCN), que constituye aproximadamente el 12 % de la caséına importante
en la leche bovina. En este estudio se evidenció principalmente la presencia del alelo G
asociado a la denominada variante A de KCN en la clasificación AB. El alelo G ha sido
reportado también en otras razas criollas colombianas como Casanareño (0.36), Hartón
del Valle (0.23) y Velásquez (0.11) [41]. Para este genotipo la variante B de KCN está
relacionada con una mejor coagulación de la leche [37]. Otra protéına de la leche fue la
β-lactoglobulina que representa aproximadamente el 50 % de la protéına de suero total
de la leche de rumiantes y ha sido asociada con el rendimiento de la leche y la calidad de
la leche [43]. En la población BON se evidencio diferentes variantes de β-lactoglobulina
que permiten clasificarla principalmente en el tipo B (Variante β). Esta variante está
relacionada con el rendimiento y la calidad de la protéına de la leche [51].
Finalmente, Yellow fat, hace referencia al color amarillo de la grasa en el tejido y la
leche y es producto de la deposición de carotenoides en tejidos adiposos [50]. En BON se
evidencio una mayor frecuencia del genotipo GG. Tian et al (2009), evidenció la grasa
más amarilla en Jersey (alelo A) que en Limosin (alelo G) [47]. En el ganado BON la
variante G se encontró casi fijada.
4.5. Conclusiones
En este estudio, se encontró portadores de desordenes genéticos como BLAD, DUMPS,
Citrulinemia, Sindactilia, CMD2, Pompes, WS, EB, HH1 principalmente, que, aunque
en muy baja frecuencia, es importante realizar el seguimiento para evitar la propagación
del alelo indeseado dentro de la población. Por otra parte, los marcadores asociados a
color del pelaje estuvieron casi fijados en la raza BON, se encontró mayor frecuencia del
alelo asociado a ausencia de cuernos y los alelos asociados a la caracteŕıstica slick coat de
adaptación al trópico, lo que concuerda con sus caracteŕısticas fenot́ıpicas. Finalmente,
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muchos de los alelos asociados a producción y reproducción presentaron variabilidad
para la selección.
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[28] Mart́ınez, A., Gama, L. T., Cañón, J., Ginja, C., Delgado, J. V., Dunner, S., Landi,
V., Mart́ın-Burriel, I., Penedo, M. C. T., and Rodellar, C. Genetic footprints of
Iberian cattle in America 500 years after the arrival of Columbus. PLoS One 7, 11
(2012), e49066.
[29] Mart́ınez, S., Vásquez, R., Rodrigo, E., Gallego, G., León, J., Gómez, V., Moreno,
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Conclusiones y recomendaciones finales
Las hembras BON de Colombia poseen ı́ndices reproductivos adecuados para las
condiciones tropicales. La variabilidad estuvo influenciada por factores como año de
nacimiento en IEP, EPP y Npmax, por hato y peso al nacimiento en IEP y DG y
por número de partos y año al parto en DG e IEP. En este estudio se observó que
la inclusión del GC contemporáneo mejora el ajuste de los modelos. Estos resultados
muestran que factores no genéticos (ambientales) influyen de manera importante sobre
los parámetros reproductivos de las vacas BON de Colombia, por tanto, el uso de los
modelos lineales es una herramienta para programas de evaluación genética futuros y
pueden ser la base para que los productores puedan tomar mejores decisiones sobre el
manejo de estas caracteŕısticas reproductivas en los diferentes hatos. Se observó una
potencial reproductivo y de adaptación importante en el ganado BON, sobre todo al
compararlo con otras razas criollas de Colombia.
Por otra parte la población BON presenta un buen desempeño reproductivo al
compararlo con otras razas criollas y foranes comerciales. Sin embargo, presenta niveles
de endogamia importantes (4.41 %), pero inferior a los reportes previos en esta raza
y en razas especializadas. Las caracteŕısticas reproductivas evaluadas a excepción del
NPmax presentan heredabilidades bajas, lo cual significa que el progreso genético para
ellas podŕıa ser lento, ya que tienen gran dependencia del ambiente. Respecto a las
tendencias genéticas de IEP y NPmax fueron negativas y mostraron variabilidad a
través de los años. Por último, la depresión endogámica para IEP causó un aumento de
0.43 d́ıas de intervalo entre parto por cada incremento en el coeficiente de endogamia del
1 %. Según los resultados presentados, es importante establecer prácticas que garanticen
un buen manejo ambiental en los hatos de ganado BON de Colombia, con el fin de
mejorar la eficiencia reproductiva. Para mejorar las estimaciones de estas caracteŕısticas
se deben hacer más investigaciones donde se aumente el tamaño de la muestra para
cada parámetro, en especial para Npmax; sin embargo, se debe considerar que existe
una influencia ambiental importante sobre los rasgos reproductivos.
En este estudio, de acuerdo con los resultados de LD y Ne se evidenció que hay suficiente
diversidad en la población para desarrollar programas mejoramiento genético. Los
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resultados de ROH revelaron autocigosidad reciente, aun aśı, existe buena diversidad en
esta raza. La endogamia en ganado BON venia en aumento constante pero en los últimos
años se ha visto una disminución de los niveles de consaguinidad, la alta correlación
ente FROH-FPED, sugiere que FPED puede ser un método adecuado para analizar
la endogamia, pero es importante considerar que FPED depende de la profundidad
del pedigŕı y la calidad de la información, por lo que la genómica puede permitir
dilucidar mejor la endogamia no solo reciente sino antigua, en especial la de ROH.
Además, la endogamia por departamento fue diferente lo que sugiere que podŕıa haber
una estructuración de la población, por lo que se recomienda realizar estudios de este
aspecto lo cual podŕıa aclarar si la selección reciente ha logrado estructurar la población
BON. También, en los autosomas BTA 20 y BTA 14, se encontraron genes relacionados
a ontoloǵıas biológicas, inmunoloǵıa, reproducción y tolerancia a la radicación que son
caracteŕısticas asociadas a la rusticidad que sean han definido en el ganado BON,
además, con QTLs que se han relacionado con caracteŕısticas similares.
Finalmente, en este estudio, se encontró portadores de BLAD, DUMPS, Citrulinemia,
Sindactilia, CMD2, Pompes, WS, EB, HH1, AH1, aunque en muy baja frecuencia, es
importante realizar el seguimiento en estos animales para evitar la propagación del alelo
indeseado dentro de la población. Además, el control de de estos desórdenes genéticos
es determinante para el establecimiento de los programas de cŕıa con el fin de garantizar
un buen desempeño de los animales en el futuro
Anexos
Tablas A1: Runs of homozygosity hotspots in genomic regions of Blanco Orejinegro




Freq Gen Function [Annotations]
20:39071965-39194261 0.53 PRLR Is a receptor for the anterior pituitary hormone prolactin [BP,
CP, PM, REPRO]
AGXT2 Metabolize asymmetric dimethylarginine, a potent inhibitor
of nitric-oxide synthase, and this activity [BP, CP, MP]
RAD18 E3 ubiquitin-protein ligase involved in postreplication repair
of UV-damaged DNA [BP, CP, RD, RLS, UV]
14:24900445-24913654 0.52 NSMAF Important in interacting signal transduction events that
induce inflammatory and proliferative responses [CELL]
14:24958417-25079291 0.52 TOX Important in neural stem cell commitment and corticogenesis
as well as in lymphoid cell development
14:24423312-24524205 0.51 FAM110B May be involved in tumor progression
20:39282257-39326031 0.50 TTC23L Protein binding associated with erythrocyte count [MP]
20:39538676-39691234 0.50 RAI14 Important for establishment of sperm polarity and normal
spermatid adhesion [CELL PART]
20:39714599-39995150 0.50 C1QTNF3 Collagen trimer
AMACR Acts only on coenzyme A thioesters, accepts as substrates a
wide range of alpha-methylacyl-CoAs [CELL]
20:41331921-41421762 0.45 MTMR12 Regulates phosphatase MTM1 protein stability and possibly
(required for skeletal muscle maintenance)
ZFR Involved in postimplantation and gastrulation stages of
development [CELL]
20:38068337-38453649 0.43 SKP2 Component of SCF E3 ubiquitin-protein ligase complex
NADK2 Mitochondrial NAD (+) kinase that phosphorylates NAD (+)
to yield NADP (+) [CELL]
IL7R This protein is key in V(D)J recombination during lymphocyte
development (BP, CP, PM, RLD, RM)
20:41652239-41723834 0.42 PDZD2 [CELL]
5:17662226-18714833 0.39 KITLG Stimulates the proliferation of mast cells, also mediates
cell-cell adhesion [BP, CP, MP, RLD, RH, REPRO]
20:42082271-42128653 0.39 DROSHA Ribonuclease RNA-specific endoribonuclease (microRNA
(miRNA) biogenesis) [BP, PM, RLD, RM]
CDH6 Calcium dependent cell adhesion proteins. [CELL]
14:
24391175-24404982
0.38 FAM110B May be involved in tumor progression
5:19182047-19281986 0.37 DUSP6 Inactivates MAP kinases. Has a specificity for the ERK family
[BP, CP, PM, PA]
20:37838938-37868871 0.37 RANBP3L Nuclear export factor for BMP-specific SMAD1/5/8,




0.36 FAM110B May be involved in tumor progression
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5: 19309709-19335135 0.34 POC1B Has important role in centriole assembly and/or stability and
ciliogenesis [CELL]
18:147716688-14956716 0.29 TCF25 May play a role in cell death control. Acts as a transcriptional
repressor [MP]
MC1R Receptor for MSH (alpha, beta) and ACTH and could be
involved in spermatogenesis [BP, CP, PM, RLS, RD, UV]
TUBB3 Plays a critical role in proper axon guidance and maintenance
[CELL]
DEF8 Positively regulates lysosome peripheral distribution and
ruffled border formation in osteoclast [CELL]
GAS8 Component of the nexin-dynein regulatory complex (N-DRC),
a key regulator of ciliary/flagellar motility [CELL]
2:113321109-113689096 0.28 NCKAP1 Part of the WAVE complex, regulates actin filament
reorganization via interaction with the Arp2/3 complex [BP,
CP]
NUP35 Functions as a component of the nuclear pore complex (NPC)
[MP]
DUSP19 Regulation of MAP kinase activity [ PA]
18:13998124-14000931 0.27 CDT1 Important for both DNA replication and mitosis [MP]
PIEZO1 Important in epithelial cell adhesion by maintaining integrin
activation through R-Ras recruitment [BP, CP]
CTU2 Key in 2-thiolation of mcm (5)S(2)U at tRNA (Trna (Lys),
tRNA (Glu) and tRNA (Gln) [CELL]
2:115122795-115122795 0.27 RHBDD1 Functional component of endoplasmic reticulum-associated
degradation for misfolded membrane proteins [BP, CP, PM,
RLS, RD, UV, REPRO]
IRS1 May mediate the control of various cellular processes by
insulin [BP, CP, PM]
2:115264249-115475433 0.27 COL4A3 Type IV collagen is the major structural component of
glomerular basement membranes (GBM) [BP, CP, PM]
2:115578336-115593358 0.27 MFF Plays a role in mitochondrial and peroxisomal fission [BP, CP]
TM4SF20 Negative regulation of proteolysis
AGFG1 Needed for vesicle docking or fusion during acrosome
biogenesis [REPRO]
18:13276830-13286155 0.26 SLC7A5 Functions as an amino acid exchanger. (transport of hormones
T3 and T4 across the cell membrane) [CELL]
20:37520460-37553988 0.26 SLC1A3 Transports L-glutamate and L- and D-aspartate [BP, CP,
RLS]
Annotations: Positive regulation of biological process (BP), positive regulation of
cellular process (CP), regulation of metabolic process (MP), response to light stimulus
(RLS), response to radiation (RD), response to UV (UV), regulation of leukocyte
differentiation (RLD), regulation of hemopoiesis (RH), developmental process involved
in reproduction (REPRO), protein tyrosine/serine/threonine phosphatase activity
(PA), Cell and Cell part (CELL).
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Tablas A2: . Runs of homozygosity (ROH) regions of Blanco Orejinegro (BON) cattle
and annotations of quantitative trait loci (QTL) previously reported for several breeds
ROH region Type
Association
Characteristics QTL ID CHR-Region (pb) Author
























20:41331921-41421762 MY 174787 20:41348539-41348579 [33]


























20:39538676-39691234 QTL CM 57310 20:39473971-39663597 [76]
20:38068337-38453649 CM 161600 20:38193712-38686262 [13]
20:390719654-39194261 Association Somatic cell score
(CSC)





































20: 39714599-39995150 Association FP 173947 20:39910950-39910990 [33]
































































































QTL SCS 178370, 177904 20:37443444-38885278 [54]







20: 39714599-39995150 Dry matter intake
(DMI)
154021, 175804 20:39827696-39827736 [1]
20: 39714599-39995150 Metabolic body
weight (MBW)
154022 20:39827696-39827736 [1]
20: 39714599-39995150 Milking speed
(MSPD)
158259 20:39720051-39720091 [43]

































20: 39714599-39995150 Stature (STA) 166456, 166457 20:39877395-39877435 [43]
20:41331921-41421762 Milk fat yield (FY) 167606, 167604 20:40755960-41537439 [43]
20:41331921-41421762 Milk fat content
(MFATC)


















































































2631, 2635 14:19715680-25062335 [36]


















14: 24423312-24524205 BW 164277,164413 14:24512364-24512404 [61]


















































Fat thickness at the
12th rib (FATTH)
10965 14:21927966-29292285 [45]
















































Milk yield (MY) 1698 14:19715680-31877337 [64]


































































Udder cleft (UC) 1593 14:24139618-31877337 [5]













































































































24800, 24799 14:24057354-24787245 [61]
14: 24423312-24524205 Milk fat yield (FY) 176466 14:24484145-24484185 [33]









24732, 24755, 24731 14:24057354-24787245 [42]










































































































































































































































































































































































5: 16751151-16928294 Fertilization rate
(FERTR)
57080 5:16909683-16910156 [18]




5: 16751151-16928294 Milk protein yield
(PY)
57268 5:16909683-16910156 [18]
5: 16751151-16928294 Net merit (NM) 57218
57224
5:16909683-16910156 [18]
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[37] Kühn, C., Bennewitz, J., Reinsch, N., Xu, N., Thomsen, H., Looft, C., Brockmann,
G. A., Schwerin, M., Weimann, C., Hiendleder, S., Erhardt, G., Medjugorac, I.,
Förster, M., Brenig, B., Reinhardt, F., Reents, R., Russ, I., Averdunk, G., Blümel,
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